Group 3 



• SEQ 1 from 54-05A application (10/613,053) against SEQ 1 from JP 2001-128008 



Score = 1.645e+04 bits (8553), Expect = 0.0 
Identities = 8553/8553 (100%), Gaps = 0/8553 (0%) 
Strand=Plus /Minus 



Query 
Sbjct 



ATTTAAATTTTATACTTAATATGTATTTAAACTCTCCAATGCAATAAGGGATATAAACAA 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ATTTAAATTTTATACTTAATATGTATTTAAACTCTCCAATGCAATAAGGGATATAAACAA 



Query 61 AAGGTATTCATAGATGTTATGTATTCGTACACCGATGTATTCGTATACCTTAAATATATG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 84 93 AAGGTATTCATAGATGTTATGTATTCGTACACCGATGTATTCGTATACCTTAAATATATG 

Query 121 TATACTTATGTATACATATACTTGTGTATTCGTACACCTTAAGTATTCGATGGGTTATGT 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbj ct 8433 TATACTTATGTATACATATACTTGTGTATTCGTACACCTTAAGTATTCGATGGGTTATGT 



Query 
Sbjct 



TGGTATTCGTATATTTTATGTATTTGTACACCTTATGTATACTTATGTATATGTACACCT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TGGTATTCGTATATTTTATGTATTTGTACACCTTATGTATACTTATGTATATGTACACCT 



Query 241 TATGTATTTGTACATCTTAAGTATTAGATGAGTTATGTTGATATTCGTACACCTTATGTA 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbj Ct 8313 TATGTATTTGTACATCTTAAGTATTAGATGAGTTATGTTGATATTCGTACACCTTATGTA 

Query 301 TTCGTACACCTTCTGTATACCTTAGGTATTCGTACACCTTAGGTATTTGTACACCTAAGG 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbj ct 8253 TTCGTACACCTTCTGTATACCTTAGGTATTCGTACACCTTAGGTATTTGTACACCTAAGG 

Query 3 61 TATTCGTACACCTTATGTATACTTATGTATACGTACACCTTATATATTCGAACACCTTAG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 8193 TATTCGTACACCTTATGTATACTTATGTATACGTACACCTTATATATTCGAACACCTTAG 

Query 421 ATATTCGTACATCTTATGTATACGTATACTTATTTCTTGAGTTATAGTGAATTAGATTGT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 8133 ATATTCGTACATCTTATGTATACGTATACTTATTTCTTGAGTTATAGTGAATTAGATTGT 



8254 

360 

8194 

420 

8134 

480 

8074 



Query 
Sbjct 



ATTAAACGTTAGACATAGGGTTCCGGATTTATCCAAGGGTTCCAGATTGTTTCAGATTCT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ATTAAACGTTAGACATAGGGTTCCGGATTTATCCAAGGGTTCCAGATTGTTTCAGATTCT 



540 



Query 541 GGATTTACCCAATGGTTCTGGATTTACCCAAGGGTTCCGGATTTAGGATTCAAGGTTTAG 600 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 8013 GGATTTACCCAATGGTTCTGGATTTACCCAAGGGTTCCGGATTTAGGATTCAAGGTTTAG 7954 

Query 601 AGTTTAGGATTTTAGGTTTAGTGTTTTGTTGATGATTTTTAATATTTAAGATAAATGTAG 6 60 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 7 953 AGTTTAGGATTTTAGGTTTAGTGTTTTGTTGATGATTTTTAATATTTAAGATAAATGTAG 7 8 94 
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Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



ACAAATTTGTTCTTCCTACCATTTTGACAAAAAATGAAAGATCTATGTAGGTTTCCAAGT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ACAAATTTGTTCTTCCTACCATTTTGACAAAAAATGAAAGATCTATGTAGGTTTCCAAGT 

TTATTAAATTTACCCAGATTTATGAAAATTATCCATAAATTTATATAATTTTATGAATAA 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TTATTAAATTTACCCAGATTTATGAAAATTATCCATAAATTTATATAATTTTATGAATAA 

TTTATCATTTATTTGGGTAAATTTCATAAATATGAAAGTTTCTTTTATGGGTCAAAATGT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TTTATCATTTATTTGGGTAAATTTCATAAATATGAAAGTTTCTTTTATGGGTCAAAATGT 



Query 841 ATAATTTATTCGGATTCTGGATTTACCCAAGGGTTCCGGATTTACCCAAGGATTCCAGAT 90 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 7713 ATAATTTATTCGGATTCTGGATTTACCCAAGGGTTCCGGATTTACCCAAGGATTCCAGAT 7654 

Query 901 TTAGGATTCATGGTTTAGAGTTTAGGAGTTTATGTTTAGTGTTTTGTTGATGATTTTAAA 960 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 7653 TTAGGATTCATGGTTTAGAGTTTAGGAGTTTATGTTTAGTGTTTTGTTGATGATTTTAAA 7594 

Query 9 61 TATTTAAGATAAGAAGTTTATGCGAGAGAATTTGGTCAAACTCAGGTTGAGTCTTAACTT 102 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 75 93 TATTTAAGATAAGAAGTTTATGCGAGAGAATTTGGTCAAACTCAGGTTGAGTCTTAACTT 7534 

Query 1021 CTTAAGACATAAAAATCACTAGATACTTGACATGGAGGCACCAAATTATCCTATATTTTT 1080 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 7533 CTTAAGACATAAAAATCACTAGATACTTGACATGGAGGCACCAAATTATCCTATATTTTT 7474 

Query 1081 TGGACTTAATCTTGGTGTACCCCTAGAGTAAACCTTAAGGTTCACCAACCAATAGAAATC 114 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 7473 TGGACTTAATCTTGGTGTACCCCTAGAGTAAACCTTAAGGTTCACCAACCAATAGAAATC 7414 

Query 1141 ACTCATTTCACAGTTGATATCTTTTAAAAAAGTAAACAAAATATTGTCGAGTTATATTAC 12 0 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 7413 ACTCATTTCACAGTTGATATCTTTTAAAAAAGTAAACAAAATATTGTCGAGTTATATTAC 7354 

Query 12 01 ATTTTTAAAATAAAAATATTAAAAAATAAAAATAATAATATATGCAAAAAAAAAGATTTT 12 60 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 7353 AT T T T T AAAAT AAAAAT AT T AAAAAATAAAAATAATAATATAT GC AAAAAAAAAGAT T T T 72 94 

Query 1261 T T AAAAAGAT T T T AAT T T C GT C AACAAAACACTAAACTCTAAAC T C T AAAT C C T AAAC C C 1320 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 7 2 93 TTAAAAAGATTTTAATTTCGTCAACAAAACACTAAACTCTAAACTCTAAATCCTAAACCC 7 2 34 

Query 1321 TTGGATAAATACTAAACCCTAAATTAAAAACATTAAACCATAATAGTATTTTTAAGATTT 1380 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I ! I I I I I I I 

Sbjct 7 2 33 TTGGATAAATACTAAACCCTAAATTAAAAACATTAAACCATAATAGTATTTTTAAGATTT 7174 

Query 1381 AATGTTTTAGTGTTTAGTGTTTTTGATTTAGAATTTAGGATTATCCAAGTGTTTATGATT 144 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 7173 AATGTTTTAGTGTTTAGTGTTTTTGATTTAGAATTTAGGATTATCCAAGTGTTTATGATT 7114 
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TATCCAAGGGTTTAGGGTTTAGAATTTAGGGTTTAGGGTTTAGAGTTTAAAATTATCCAA 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TATCCAAGGGTTTAGGGTTTAGAATTTAGGGTTTAGGGTTTAGAGTTTAAAATTATCCAA 



Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



GGGTCTAGGGTATACCCAAGGGTTTAGGGTTTAGGATTTAGGGTTTAGGGTTTAGAATTT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GGGTCTAGGGTATACCCAAGGGTTTAGGGTTTAGGATTTAGGGTTTAGGGTTTAGAATTT 

AGGGTTTAGGGTTTAGAGTTTAAAATTATCCAAGGGTTTAGGGTATACCCAAGGGTTTAG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AGGGTTTAGGGTTTAGAGTTTAAAATTATCCAAGGGTTTAGGGTATACCCAAGGGTTTAG 



Query 1621 GGTTTAGGATTTAGGGTTTAAGGTTTAGTGTTTTTTGACGATATTAAAAATAGTTTTCAA 1680 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 6933 GGTTTAGGATTTAGGGTTTAAGGTTTAGTGTTTTTTGACGATATTAAAAATAGTTTTCAA 6874 



Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



1681 
6873 
1741 
6813 
1801 
6753 
1861 
6693 
1921 
6633 
1981 
6573 
2041 
6513 
2101 
6453 
2161 
6393 



AAATTCATTTTTTGTAACGGCTATTATTTTTTTTTTATATTTTATTTATTTTAAAAACAT 17 4 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

AAATTCATTTTTTGTAACGGCTATTATTTTTTTTTTATATTTTATTTATTTTAAAAACAT 6814 

AATATAACTTGACAATATTTTCTTTTCTTTTTAAAAAAAATATTAATTATGAAATACTTG 18 0 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

AATATAACTTGACAATATTTTCTTTTCTTTT T AAAAAAAAT AT TAATTAT GAAAT AC T T G 6754 

ATTCCTATTGGTTGGGTGAACCTAAATGTTCACTCTAGGGGTGAACCTAAGGATAACTCT 18 60 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ATTCCTATTGGTTGGGTGAACCTAAATGTTCACTCTAGGGGTGAACCTAAGGATAACTCT 6 6 94 

ATTTTTTGGGGTGAAATAGCACTATAGCGGATATCTTTTTCAATAGATTATAAGCACGGC 192 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ATTTTTTGGGGTGAAATAGCACTATAGCGGATATCTTTTTCAATAGATTATAAGCACGGC 6 634 

TCTACCTATGACTAATCAAGAACTTGGGATGATTGGAAATCTGCAGGTTGTACTCAATAT 198 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

TCTACCTATGACTAATCAAGAACTTGGGATGATTGGAAATCTGCAGGTTGTACTCAATAT 657 4 

GGGATTATATTGGTTCTAACAAGTAGATATGATCCTTGAAAATTAAAGTTATTAGATCAG 2 04 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

GGGATTATATTGGTTCTAACAAGTAGATATGATCCTTGAAAATTAAAGTTATTAGATCAG 6514 

TTCATCGTGAAAGGTGTAGGGTTTGTCATTTTATTAACAAATTTGTCATTTCATTAACAA 210 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

TTCATCGTGAAAGGTGTAGGGTTTGTCATTTTATTAACAAATTTGTCATTTCATTAACAA 64 54 

TTTTTGTCATTTTATAAACATGAAAATTATAACGAATGCACTTTGCTGCCAGATCCCAAT 2160 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

TTTTTGTCATTTTATAAACATGAAAATTATAACGAATGCACTTTGCTGCCAGATCCCAAT 63 94 



TTGTCATTTTATTTTTGGGAAAAAAATGTAGCATTTCGTGAGTGTTTCTATTTTTGGCAA 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TTGTCATTTTATTTTTGGGAAAAAAATGTAGCATTTCGTGAGTGTTTCTATTTTTGGCAA 



2220 
6334 
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Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



AAACAAAAAGTGTGAGATCAATTTTGACCAAAAAAAAATGTAAGATTCACGTAGGTTTCC 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AAACAAAAAGTGTGAGATCAATTTTGACCAAAAAAAAATGTAAGATTCACGTAGGTTTCC 

AAATTTATTAAATTTACCCAACTATATTAAAATTAAATGTAGACAAATTTGTTTTCCTGC 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AAATTTATTAAATTTACCCAACTATATTAAAATTAAATGTAGACAAATTTGTTTTCCTGC 

CATTTTGGCAAAAAATGAAGGATCTATGAAGGTTTCCAAGTTTATTAAATTTACTCAGAT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CATTTTGGCAAAAAATGAAGGATCTATGAAGGTTTCCAAGTTTATTAAATTTACTCAGAT 



Query 24 01 TTATGATAATTATCCATAAATTTACATAATTTTATGAATTATCATTTATTTGGGTAGATT 24 60 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 6153 TTATGATAATTATCCATAAATTTACATAATTTTATGAATTATCATTTATTTGGGTAGATT 60 94 



Query 2461 TCATAAATATGAAAGTTTCTTTTATGAGTCAAAATGTATAATTTATTGGGTAACTTTCAT 2520 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 60 93 TCATAAATATGAAAGTTTCTTTTATGAGTCAAAATGTATAATTTATTGGGTAACTTTCAT 6034 

Query 2521 AAATTTTAGAATTTACATCGATTTTATATTAATTCGTATAGATTTATGTTGACTTTATAT 2580 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 6033 AAATTTTAGAATTTACATCGATTTTATATTAATTCGTATAGATTTATGTTGACTTTATAT 5 974 

Query 2581 ATGAAAAAATATGTATTATATTAAAAGTAGTTGCTCATATATGATTTTTAAATATTAAAT 2640 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 5 973 ATGAAAAAATATGTATTATATTAAAAGTAGTTGCTCATATATGATTTTTAAATATTAAAT 5 914 

Query 2641 ATGATCCAAAAGTTTAATGAATAAAGAATGTTTATGGAATTTACAAAAGTTAGTTGTTAA 2700 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 5 913 ATGATCCAAAAGTTTAATGAATAAAGAATGTTTATGGAATTTACAAAAGTTAGTTGTTAA 5854 

Query 27 01 AAGTTAGTGGGAAAAAAATTATTTTTTATAGGCAAAGTGGATTTTGGGTCCCACGAAATT 27 60 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 5853 AAGTTAGTGGGAAAAAAATTATTTTTTATAGGCAAAGTGGATTTTGGGTCCCACGAAATT 57 94 

Query 27 61 ACTTTTCCAACTTGCCAAGTTTAATAGGCAAAAAGGTTAAAAATGTCATAAATTTATTCT 2 82 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 57 93 ACTTTTCCAACTTGCCAAGTTTAATAGGCAAAAAGGTTAAAAATGTCATAAATTTATTCT 5734 

Query 2 821 CTCTCTACTAGGTTGCCCAATTGCCTAATATAAACTTGAGGTGGCCTATTTTTCTAATTC 2880 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 5733 CTCTCTACTAGGTTGCCCAATTGCCTAATATAAACTTGAGGTGGCCTATTTTTCTAATTC 5674 

Query 2881 AAACTTAAAAGTTGCCCTTTCCCCTAATTGACCCATAAAAGAATGAAAGACATTTTTCTT 2 94 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 5673 AAACTTAAAAGTTGCCCTTTCCCCTAATTGACCCATAAAAGAATGAAAGACATTTTTCTT 5614 

Query 2941 TTCCAAATTACAATCCCTAGATAATTTTATTTTGTAGGTGCATTCCATCGGTTATGATTA 3000 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 5613 TTCCAAATTACAATCCCTAGATAATTTTATTTTGTAGGTGCATTCCATCGGTTATGATTA 5554 
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Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



CAGAATAGCTACGCTTCTCTATTGATTCTTATTGCGCCGTTGGTGACGTTTTCCATGGAA 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CAGAATAGCTACGCTTCTCTATTGATTCTTATTGCGCCGTTGGTGACGTTTTCCATGGAA 

TCAAGTAGTGTTTTATCTCCTATCACTAACAACATATTCATAGATTTTGTTTATCACTTG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TCAAGTAGTGTTTTATCTCCTATCACTAACAACATATTCATAGATTTTGTTTATCACTTG 

TTCTGTGTTCCTGATCATATACTTGACTCAGTTTCTGTGATTTCATCAAGTTTTTGAGAA 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TTCTGTGTTCCTGATCATATACTTGACTCAGTTTCTGTGATTTCATCAAGTTTTTGAGAA 



Query 3181 CAGAAGAAGCAAAAAAGAAAACGAGCAGAGCTGCTCTTACAATGTTTTAACCGTGAGTGA 3240 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 5373 CAGAAGAAGCAAAAAAGAAAACGAGCAGAGCTGCTCTTACAATGTTTTAACCGTGAGTGA 5314 



Query 3241 TAAATTTATTTACATAAAAGTATTTTAAAAATAGATTTAATCAACCAATTTAATATATTA 3300 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 5313 TAAATTTATTTACATAAAAGTATTTTAAAAATAGATTTAATCAACCAATTTAATATATTA 5254 

Query 3301 TTTTATATTTAGTTCATTTTTTTTTGACATCTTTTATATTTAGTTTAGAACACCTCTATT 3360 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 5253 TTTTATATTTAGTTCATTTTTTTTTGACATCTTTTATATTTAGTTTAGAACACCTCTATT 5194 

Query 3361 TGAGTACAACATAGATTATAATGATAAATTTATAAAATAGCATAATTTTTTATTTTCATT 3420 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 5193 TGAGTACAACATAGATTATAATGATAAATTTATAAAATAGCATAATTTTTTATTTTCATT 5134 

Query 3421 GTTTTATGATAAAATTCTAAATAACAATAATTATAATATTATTATATTACTAATTGCAAA 3480 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 5133 GTTTTATGATAAAATTCTAAATAACAATAATTATAATATTATTATATTACTAATTGCAAA 5074 

Query 34 81 AATTAATTAATACATTATTTTATAATAAATATTTAAAACGTTGGGTAGGATTTTGTTAGA 354 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 5073 AATTAATTAATACATTATTTTATAATAAATATTTAAAACGTTGGGTAGGATTTTGTTAGA 5014 

Query 3541 TTTTTTTCAACAAATTTTGTTATAGCTAAAATAAAATTCAAATGTATTGTTAAAATTGAT 3600 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 5013 TTTTTTTCAACAAATTTTGTTATAGCTAAAATAAAATTCAAATGTATTGTTAAAATTGAT 4 954 

Query 3 601 TTTTTTTTTTTTTGATTATTAAGATTTAATATAAATAAACATATATGTCATATTAAATAT 3 6 60 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 4 953 TTTTTTTTTTTTTGATTATTAAGATTTAATATAAATAAACATATATGTCATATTAAATAT 4 8 94 

Query 3661 TTAACTAAGTGGTCCTAATCTTTGAACTAGGGGTGGGCGTTCGGGTACCTATTCGGGTTT 3720 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I ! I I I I I I I 

Sbjct 4893 TTAACTAAGTGGTCCTAATCTTTGAACTAGGGGTGGGCGTTCGGGTACCTATTCGGGTTT 4834 

Query 3721 CGGTTCGAGTCTATTCGGATTTCGGATTTTTGGGGTCAAAGATTTTAGCCCCATTCGGTT 3780 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 4833 CGGTTCGAGTCTATTCGGATTTCGGATTTTTGGGGTCAAAGATTTTAGCCCCATTCGGTT 4774 



5 



Group 3 



Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



ATTTCTAAATTACGGTTCGGGTTCGGTTCGGATCCTTGCGGATTCGGTTCGGGTTCGGAT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ATTTCTAAATTACGGTTCGGGTTCGGTTCGGATCCTTGCGGATTCGGTTCGGGTTCGGAT 

AACCCGTTTAAATTATTTTCAAAATTTTAAAATTTCATTATATATTTTAAACTTTTCGAA 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AACCCGTTTAAATTATTTTCAAAATTTTAAAATTTCATTATATATTTTAAACTTTTCGAA 

ATTTGTAAACAAAATAATATATTACATATAAATTTCAATAATATGTGTCGAAGTACCAAA 

I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ATTTGTAAACAAAATAATATATTACATATAAATTTCAATAATATGTGTCGAAGTACCAAA 



Query 3 9 61 ACTTAACATGTAAATTGGTTTGATTTGGATATTTGGATAGAAAATCAATCATATTTTATA 4 02 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 4593 ACTTAACATGTAAATTGGTTTGATTTGGATATTTGGATAGAAAATCAATCATATTTTATA 4534 



Query 4021 TATTTTTGGTGTTTTGAGTATGCTTTAACTATTTATACATGTACTTTTTAATGTTTTTAT 4080 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 4533 TATTTTTGGTGTTTTGAGTATGCTTTAACTATTTATACATGTACTTTTTAATGTTTTTAT 4474 

Query 4081 ATATTTTCTAGTATTTTGAACAATTTAAAAGTATTATATATATTTTAGATGCTTTTTAAT 414 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 4473 ATATTTTCTAGTATTTTGAACAATTTAAAAGTATTATATATATTTTAGATGCTTTTTAAT 4414 

Query 4141 ATATATTCAATCTAAAAATAGTTAAATATATATGTATATTAATCTATTTCGGATACATTC 42 0 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 4413 ATATATTCAATCTAAAAATAGTTAAATATATATGTATATTAATCTATTTCGGATACATTC 4354 

Query 42 01 GGATATCCAAAATATTTTGGTTCGGATCGGGTTCGGTTTTGGTTCTTTAAATACCAAAAA 42 60 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 4353 GGATATCCAAAATATTTTGGTTCGGATCGGGTTCGGTTTTGGTTCTTTAAATACCAAAAA 42 94 

Query 4261 TTTAAACCTATTCGGATATTCAATTAATTTCGGTTCGGATTTGGTATTACTTTTGCAGAT 4320 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 42 93 TTTAAACCTATTCGGATATTCAATTAATTTCGGTTCGGATTTGGTATTACTTTTGCAGAT 4234 

Query 4321 CGGATTCGGTTCGGTTCTTTGGATTCAGTTTTTTTGTCCAGCCCTACTCTGAACAGTAGA 4380 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 4233 CGGATTCGGTTCGGTTCTTTGGATTCAGTTTTTTTGTCCAGCCCTACTCTGAACAGTAGA 4174 

Query 4381 TAAAAAATAGAACCCTAAATTAATAGGTTAGATTTTGGTTAGGTCTTTCTAATTAGTATG 444 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 4173 TAAAAAATAGAACCCTAAATTAATAGGTTAGATTTTGGTTAGGTCTTTCTAATTAGTATG 4114 

Query 4441 GAGATTCTCGATTCCTTCTCATTGCAGTGTGGTATGTCCAACTCATTGTTTATGTACATA 4500 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I ! I I I I I I I 

Sbjct 4113 GAGATTCTCGATTCCTTCTCATTGCAGTGTGGTATGTCCAACTCATTGTTTATGTACATA 4054 

Query 4501 TCCAATTTAGTTTTGAGTCAAATGTTTAGTTACTTAAGAGTTGAATGAAATAGGGGATGA 45 60 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 4 053 TCCAATTTAGTTTTGAGTCAAATGTTTAGTTACTTAAGAGTTGAATGAAATAGGGGATGA 3 9 94 
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Group 3 



Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



TATTGATGGCCAAGGTTCTCCCAAAGTAAATAACTTTGTTTATATTTTAAGTTAGCTTAT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TATTGATGGCCAAGGTTCTCCCAAAGTAAATAACTTTGTTTATATTTTAAGTTAGCTTAT 

AACATCAATAAAAATGTCATTAACTGGTTCAATAAAAATGTCATTAACTGGTTCCTCTAA 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AACATCAATAAAAATGTCATTAACTGGTTCAATAAAAATGTCATTAACTGGTTCCTCTAA 

TATAATTATTTAACACACCTGGCTGTTGATAAATTTTTATGATCGTTTAATAATTTTAGA 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TATAATTATTTAACACACCTGGCTGTTGATAAATTTTTATGATCGTTTAATAATTTTAGA 



Query 4741 AGTGGATAGTCTGTAAATGGTCTTTGATTGGTCGTCTTGATTTTTAAAAGTGGACTAAAC 4800 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 3813 AGTGGATAGTCTGTAAATGGTCTTTGATTGGTCGTCTTGATTTTTAAAAGTGGACTAAAC 3754 

Query 4801 AAGAAGGCTTAGTAATAAATACTGAACCGGAACTCTACTGGTTTCAATAGCTCGGTTTAT 4 8 60 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 37 53 AAGAAGGCTTAGTAATAAATACTGAACCGGAACTCTACTGGTTTCAATAGCTCGGTTTAT 3 6 94 

Query 4861 CAATTTCTCTCGGCTCTGGGTTTAGTGAATCATGTGGCCCTGTGGGTTTAAACAAGGAAC 4920 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 3 6 93 CAATTTCTCTCGGCTCTGGGTTTAGTGAATCATGTGGCCCTGTGGGTTTAAACAAGGAAC 3 634 

Query 4921 TCAATCAATCAACTGGTGACAAATCTGAACCGGAAATTGTATAATTCAAACTGAACCGGT 4980 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 3633 TCAATCAATCAACTGGTGACAAATCTGAACCGGAAATTGTATAATTCAAACTGAACCGGT 3574 

Query 4 981 TCTTGTAAAACAAATGGAACCCGTTTGTACTTTATCTCTCGTTTATTTTCTCAGTCACGA 504 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 3573 TCTTGTAAAACAAATGGAACCCGTTTGTACTTTATCTCTCGTTTATTTTCTCAGTCACGA 3514 

Query 5041 GTTTTTTTTAGAGATCGACGAAGAACAAAATTTAGGCGAAACAAAAATAAAATGTTGGCT 510 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 3513 GTTTTTTTTAGAGATCGACGAAGAACAAAATTTAGGCGAAACAAAAATAAAATGTTGGCT 34 54 

Query 5101 AGGGTTTGTGGATTCAAGTGTTCTTCTTCTCCTGCTGAGTCTGCGGCTAGATTGTTCTGT 5160 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 3453 AGGGTTTGTGGATTCAAGTGTTCTTCTTCTCCTGCTGAGTCTGCGGCTAGATTGTTCTGT 3394 

Query 5161 ACGAGATCGATTCGTGATACTCTGGCCAAGGCAAGCGGAGAGAGTTGCGAAGCAGGTTTT 5220 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 33 93 ACGAGATCGATTCGTGATACTCTGGCCAAGGCAAGCGGAGAGAGTTGCGAAGCAGGTTTT 3334 

Query 5221 GGAGGAGAGAGTTTGAAGCTGCAAAGTGGGTTTCATGAAATCAAAGGTTTAGAGGATGCG 5280 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 3333 GGAGGAGAGAGTTTGAAGCTGCAAAGTGGGTTTCATGAAATCAAAGGTTTAGAGGATGCG 3274 

Query 52 81 ATTGATTTGTTCAGTGACATGCTTCGATCTCGTCCTTTACCTTCTGTGGTTGATTTCTGT 534 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 3273 ATTGATTTGTTCAGTGACATGCTTCGATCTCGTCCTTTACCTTCTGTGGTTGATTTCTGT 3214 
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Group 3 



AAATTGATGGGTGTGGTGGTGAGAATGGAACGCCCGGATCTTGTGATTTCTCTCTATCAG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AAATTGATGGGTGTGGTGGTGAGAATGGAACGCCCGGATCTTGTGATTTCTCTCTATCAG 



Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



AAGATGGAAAGGAAACAGATTCGATGTGATATATACAGCTTCAATATTCTGATAAAATGT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AAGATGGAAAGGAAACAGATTCGATGTGATATATACAGCTTCAATATTCTGATAAAATGT 

TTCTGCAGCTGCTCTAAGCTCCCCTTTGCTTTGTCTACATTTGGTAAGATCACCAAGCTT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TTCTGCAGCTGCTCTAAGCTCCCCTTTGCTTTGTCTACATTTGGTAAGATCACCAAGCTT 



Query 5521 GGACTCCACCCTGATGTTGTTACCTTCACCACCCTGCTCCATGGATTATGTGTGGAAGAT 5580 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 3033 GGACTCCACCCTGATGTTGTTACCTTCACCACCCTGCTCCATGGATTATGTGTGGAAGAT 2 974 



Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



5581 
2973 
5641 
2913 
5701 
2853 
5761 
2793 
5821 
2733 
5881 
2673 
5941 
2613 
6001 
2553 
6061 
2493 



AGGGTTTCTGAAGCCTTGGATTTTTTTCATCAAATGTTTGAAACGACATGTAGGCCCAAT 5 64 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

AGGGTTTCTGAAGCCTTGGATTTTTTTCATCAAATGTTTGAAACGACATGTAGGCCCAAT 2 914 

GTCGTAACCTTCACCACTTTGATGAACGGTCTTTGCCGCGAGGGTAGAATTGTCGAAGCC 57 0 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

GTCGTAACCTTCACCACTTTGATGAACGGTCTTTGCCGCGAGGGTAGAATTGTCGAAGCC 2 854 

GTAGCTCTGCTTGATCGGATGATGGAAGATGGTCTCCAGCCTACCCAGATTACTTATGGA 57 60 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

GTAGCTCTGCTTGATCGGATGATGGAAGATGGTCTCCAGCCTACCCAGATTACTTATGGA 27 94 

ACAATCGTAGATGGGATGTGTAAGAAGGGAGATACTGTGTCTGCACTGAATCTGCTGAGG 582 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ACAATCGTAGATGGGATGTGTAAGAAGGGAGATACTGTGTCTGCACTGAATCTGCTGAGG 2 7 34 

AAGATGGAGGAGGTGAGCCACATCATACCCAATGTTGTAATCTATAGTGCAATCATTGAT 58 8 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

AAGATGGAGGAGGTGAGCCACATCATACCCAATGTTGTAATCTATAGTGCAATCATTGAT 2 67 4 

AGCCTTTGTAAAGACGGACGTCATAGCGATGCACAAAATCTTTTCACTGAAATGCAAGAG 5 94 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

AGCCTTTGTAAAGACGGACGTCATAGCGATGCACAAAATCTTTTCACTGAAATGCAAGAG 2 614 

AAAGGAATCTTTCCCGATTTATTTACCTACAACAGTATGATAGTTGGTTTTTGTAGCTCT 60 0 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

AAAGGAATCTTTCCCGATTTATTTACCTACAACAGTATGATAGTTGGTTTTTGTAGCTCT 2 554 

GGTAGATGGAGCGACGCGGAGCAGTTGTTGCAAGAAATGTTAGAAAGGAAGATCAGCCCT 60 60 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

GGTAGATGGAGCGACGCGGAGCAGTTGTTGCAAGAAATGTTAGAAAGGAAGATCAGCCCT 2 4 94 



GATGTTGTAACTTATAATGCTTTGATCAATGCATTTGTCAAGGAAGGCAAGTTCTTTGAG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GATGTTGTAACTTATAATGCTTTGATCAATGCATTTGTCAAGGAAGGCAAGTTCTTTGAG 



6120 
2434 



Group 3 



Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



GCTGAAGAATTATACGATGAGATGCTTCCAAGGGGTATAATCCCTAATACAATCACATAT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GCTGAAGAATTATACGATGAGATGCTTCCAAGGGGTATAATCCCTAATACAATCACATAT 

AGTTCAATGATCGATGGATTTTGCAAACAGAATCGTCTTGATGCTGCTGAGCACATGTTT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AGTTCAATGATCGATGGATTTTGCAAACAGAATCGTCTTGATGCTGCTGAGCACATGTTT 

TATTTGATGGCTACCAAGGGCTGCTCTCCCAACCTAATCACTTTCAATACTCTCATAGAC 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TATTTGATGGCTACCAAGGGCTGCTCTCCCAACCTAATCACTTTCAATACTCTCATAGAC 



Query 6301 GGATATTGTGGGGCTAAGAGGATAGATGATGGAATGGAACTTCTCCATGAGATGACTGAA 6360 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 2 2 53 GGATATTGTGGGGCTAAGAGGATAGATGATGGAATGGAACTTCTCCATGAGATGACTGAA 2194 



Query 6361 ACAGGATTAGTTGCTGACACAACTACTTACAACACTCTTATTCACGGGTTCTATCTGGTG 6420 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 2193 ACAGGATTAGTTGCTGACACAACTACTTACAACACTCTTATTCACGGGTTCTATCTGGTG 2134 

Query 6421 GGCGATCTTAATGCTGCTCTAGACCTTTTACAAGAGATGATCTCTAGTGGTTTGTGCCCT 6480 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 2133 GGCGATCTTAATGCTGCTCTAGACCTTTTACAAGAGATGATCTCTAGTGGTTTGTGCCCT 2074 

Query 64 81 GATATCGTTACTTGTGACACTTTGCTGGATGGTCTCTGCGATAATGGGAAACTAAAAGAT 654 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 2 073 GATATCGTTACTTGTGACACTTTGCTGGATGGTCTCTGCGATAATGGGAAACTAAAAGAT 2 014 

Query 6541 GCATTGGAAATGTTTAAGGTTATGCAGAAGAGTAAGAAGGATCTTGATGCTAGTCACCCC 6600 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 2 013 GCATTGGAAATGTTTAAGGTTATGCAGAAGAGTAAGAAGGATCTTGATGCTAGTCACCCC 1954 

Query 6 601 TTCAATGGTGTGGAACCTGATGTTCAAACTTACAATATATTGATCAGCGGCTTGATCAAT 6 6 60 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 1953 TTCAATGGTGTGGAACCTGATGTTCAAACTTACAATATATTGATCAGCGGCTTGATCAAT 18 94 

Query 6661 GAAGGGAAGTTTTTAGAGGCCGAGGAATTATACGAGGAGATGCCCCACAGGGGTATAGTC 6720 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 18 93 GAAGGGAAGTTTTTAGAGGCCGAGGAATTATACGAGGAGATGCCCCACAGGGGTATAGTC 1834 

Query 6721 CCAGATACTATCACCTATAGCTCAATGATCGATGGATTATGCAAGCAGAGCCGCCTAGAT 6780 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 1833 CCAGATACTATCACCTATAGCTCAATGATCGATGGATTATGCAAGCAGAGCCGCCTAGAT 1774 

Query 6781 GAGGCTACACAAATGTTTGATTCGATGGGTAGCAAGAGCTTCTCTCCAAACGTAGTGACC 6840 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I 

Sbjct 1773 GAGGCTACACAAATGTTTGATTCGATGGGTAGCAAGAGCTTCTCTCCAAACGTAGTGACC 1714 

Query 6841 TTTACTACACTCATTAATGGCTACTGTAAGGCAGGAAGGGTTGATGATGGGCTGGAGCTT 6 90 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 1713 TTTACTACACTCATTAATGGCTACTGTAAGGCAGGAAGGGTTGATGATGGGCTGGAGCTT 1654 
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Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



TTCTGCGAGATGGGTCGAAGAGGGATAGTTGCTAACGCAATTACTTACATCACTTTGATT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TTCTGCGAGATGGGTCGAAGAGGGATAGTTGCTAACGCAATTACTTACATCACTTTGATT 

TGTGGTTTTCGTAAAGTGGGTAATATTAATGGGGCTCTAGACATTTTCCAGGAGATGATT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TGTGGTTTTCGTAAAGTGGGTAATATTAATGGGGCTCTAGACATTTTCCAGGAGATGATT 

TCAAGTGGTGTGTATCCTGATACCATTACCATCCGCAATATGCTGACTGGTTTATGGAGT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TCAAGTGGTGTGTATCCTGATACCATTACCATCCGCAATATGCTGACTGGTTTATGGAGT 



Query 7081 AAAGAGGAACTAAAAAGGGCAGTGGCAATGCTTGAGAAACTGCAGATGAGTATGGTATGT 714 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 1473 AAAGAGGAACTAAAAAGGGCAGTGGCAATGCTTGAGAAACTGCAGATGAGTATGGTATGT 1414 



Query 7141 AAGTTTCTGTTCAGTCTATGTATTTTTTATATAAACAAGAATGTATACATTCTTTTGTGT 7200 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 1413 AAGTTTCTGTTCAGTCTATGTATTTTTTATATAAACAAGAATGTATACATTCTTTTGTGT 1354 

Query 72 01 GTAGCTTCAGATTGATGATACACGTTCTGGAATTAACCATTGGTTTGGTTTTGCATTGTA 72 60 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 1353 GTAGCTTCAGATTGATGATACACGTTCTGGAATTAACCATTGGTTTGGTTTTGCATTGTA 12 94 

Query 7261 GGATCTATCATTTGGGGGATGAATGATCAAAGATTTTCTTCTGTTTGCGCAGCAGAGCTT 7320 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 12 93 GGATCTATCATTTGGGGGATGAATGATCAAAGATTTTCTTCTGTTTGCGCAGCAGAGCTT 1234 

Query 7321 CAATGTCATTTTGTTTCTGCTGCTGCATGTATACCCTACTAATGTTTGATCAAATCGTTG 7380 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 1233 CAATGTCATTTTGTTTCTGCTGCTGCATGTATACCCTACTAATGTTTGATCAAATCGTTG 1174 

Query 7381 AATAGAGTGATCATAGTGAAAAATTGTGTGGTTAGTAAGTTATTTTGCTGCTATTCTAAT 744 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 1173 AATAGAGTGATCATAGTGAAAAATTGTGTGGTTAGTAAGTTATTTTGCTGCTATTCTAAT 1114 

Query 7441 GACAGCCTTTTATGCGTCTATTGTCTGGGCTTAATAAATTTGACCATTTCCAATTAAATT 750 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 1113 GACAGCCTTTTATGCGTCTATTGTCTGGGCTTAATAAATTTGACCATTTCCAATTAAATT 1054 

Query 7501 CCATACACTTGTTTCACGCAAGATTATTGGTCTGAACTAAAGAGGCACACCTTCCAGAAG 75 60 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 1053 CCATACACTTGTTTCACGCAAGATTATTGGTCTGAACTAAAGAGGCACACCTTCCAGAAG 994 

Query 7561 ATTTCAGGTGTTAAAAGATGTTTAGGTGTCTGCCCGTTCTGTAGCTGTCACCATGGTTAT 7620 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I 

Sbjct 9 93 ATTTCAGGTGTTAAAAGATGTTTAGGTGTCTGCCCGTTCTGTAGCTGTCACCATGGTTAT 934 

Query 7621 CGTCAAGCTCGGTCTTCATGAGAGCTGATAGCTGTGATGCCATCTTCCTCCTCTTCTTCA 7680 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 933 CGTCAAGCTCGGTCTTCATGAGAGCTGATAGCTGTGATGCCATCTTCCTCCTCTTCTTCA 874 
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Group 3 



Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



TATTGGCTCTGTCCTGCCTTGTCTGCTCCCATGTGGGTTCAGGAGGAGATCATGTTCTTT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TATTGGCTCTGTCCTGCCTTGTCTGCTCCCATGTGGGTTCAGGAGGAGATCATGTTCTTT 

TAATCTTGGTGGAAATGTTGTTGTCGCTTATGCTTCTCTGGTTCGCCTCTTGACTTGCTT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TAATCTTGGTGGAAATGTTGTTGTCGCTTATGCTTCTCTGGTTCGCCTCTTGACTTGCTT 

AGCTTCATTCTTTATCTCCAAATTGCTATGAAATCAATTTACCATAAGTAGAATAAACTT 

I I I I I I I I I I M II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AGCTTCATTCTTTATCTCCAAATTGCTATGAAATCAATTTACCATAAGTAGAATAAACTT 



Query 7861 GCAGATTCATTCTATTATTGCTTAAGCTTTTGTTAATCAACAAAGAAACCAGAGACGAGA 7920 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 6 93 GCAGATTCATTCTATTATTGCTTAAGCTTTTGTTAATCAACAAAGAAACCAGAGACGAGA 634 



Query 7921 AATACAAACTCTATAAGCTTCTCTTTTTTCTTTCTTGATAGTAAAACCGGTTAGAGAGTA 7980 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 633 AATACAAACTCTATAAGCTTCTCTTTTTTCTTTCTTGATAGTAAAACCGGTTAGAGAGTA 574 

Query 7 981 GAGATTGATCATATGAACTAAAAATCGATACTAAAACGGTTTGGCTCCGACTTATAAACC 8 04 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 573 GAGATTGATCATATGAACTAAAAATCGATACTAAAACGGTTTGGCTCCGACTTATAAACC 514 

Query 8 041 GGAACCCCACCGTTTTGCATCTCTCTCTCAAACATCACACAATGTCCAAGATGAAGAAGT 8100 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 513 GGAACCCCACCGTTTTGCATCTCTCTCTCAAACATCACACAATGTCCAAGATGAAGAAGT 454 

Query 8101 ATTTGTGTTGTCATCTCTCTGGGTGAGGAGATGCAAATGTTATATTCTAATTGTTTTCAG 8160 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 453 ATTTGTGTTGTCATCTCTCTGGGTGAGGAGATGCAAATGTTATATTCTAATTGTTTTCAG 394 

Query 8161 TGCTTGGTCTAACTTTTTTAAGAGATTACTCCCAGTGGTTGGATCAAAGAAAGAGTCAAC 822 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 3 93 TGCTTGGTCTAACTTTTTTAAGAGATTACTCCCAGTGGTTGGATCAAAGAAAGAGTCAAC 334 

Query 8221 ATTGCATTGTGTAAGGTGACGAAAACTGAGTTAAAGTAAGTGAGAACAATACTTCAATGC 82 8 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 333 ATTGCATTGTGTAAGGTGACGAAAACTGAGTTAAAGTAAGTGAGAACAATACTTCAATGC 274 

Query 8281 TTTTCTTGTGACAACCTGTGTAATCATCGCATTTGAATATATATGTATATGATGCTTATG 8340 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 273 TTTTCTTGTGACAACCTGTGTAATCATCGCATTTGAATATATATGTATATGATGCTTATG 214 

Query 8341 ATGAAGCTATGAGAATAGGCAAATAGGGTCTGTGTTATTTCCCTGCGATTCTAGATTCTG 8400 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 213 ATGAAGCTATGAGAATAGGCAAATAGGGTCTGTGTTATTTCCCTGCGATTCTAGATTCTG 154 

Query 8401 ATTTGTTTTTCCTTCTTAATATTTAGATTAGGTGGTCTTGCTTATCCTGTTTTAGTATTA 8460 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 153 ATTTGTTTTTCCTTCTTAATATTTAGATTAGGTGGTCTTGCTTATCCTGTTTTAGTATTA 94 
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Query 84 61 GAGTCGGAGTTTTGGGGATGAATCATCCCGGATGATATATACAATTGTGTATTTTATGAA 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbj ct 93 GAGTCGGAGTTTTGGGGATGAATCATCCCGGATGATATATACAATTGTGTATTTTATGAA 

Query 8521 TTTCAGTTTTTAGTGGATAATGAACACGTTAAC 8553 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 33 TTTCAGTTTTTAGTGGATAATGAACACGTTAAC 1 



Score = 144 bits (75), Expect = 5e-30 
Identities = 180/225 (80%), Gaps = 3/225 (1%) 
Strand=Plus/Plus 

Query 1099 ACCCCTAGAGTAAACCTTAAGGTTCACC-AACCAATAGAAATCACTCATTTCACAGTTGA 1157 

I I I I I I I I I I III II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II 

Sbjct 6712 ACCCCTAGAGTGAACATTTAGGTTCACCCAACCAATAGGAATCAAGTATTTCATAATTAA 6771 

Query 1158 TATCTTTTA-AAAAAGTAAACAAAATATTGTCGAGTTATATTACATTTTTAAAATAAAAA 1216 

II I I I I Ill I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 67 7 2 TATTTTTTTTAAAAAGAAAAGAAAATATTGTCAAGTTATATTATGTTTTTAAAATAAATA 6831 

Query 1217 TATTAAAAAATAAAAATAATAATATATGCAAAAAAAAAGATTTTTTAAAAAGATTTTAAT 127 6 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I III I I I I I I I 

Sbjct 6832 AAATATAAAAAAAAAATAATAGCCGTTACAAAAAATGAATTTTTGAAAACTATTTTTAAT 68 91 

Query 1277 TTCGTCAACAAAACACTAAACTCTAAACTCTAAATCCTAAACCCT 1321 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 68 92 AT C GT C AA - AAAAC AC T AAAC C T T AAAC C C T AAAT C C T AAAC C C T 6 935 



Score = 144 bits (75), Expect = 5e-30 
Identities = 180/225 (80%), Gaps = 3/225 (1%) 
Strand=Plus/Plus 



Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



AGGGTTTAGGATTTAGGGTTTAAGGTTTAGIGITTT-TTGACGATATTAAAAATAGTTTT 167 7 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II 
AGGGTTTAGGATTTAGAGTTTAGAGTTTAGTGTTTTGTTGACGAAATTAAAATCTTTTTA 7 2 92 

CAAAAATTCATTTTTTGTAACGGCTATTATTTTTTTTTTATATTTTATTTATTTTAAAAA 17 37 

III I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

AAAAATCTTTTTTTTTGCATATATTATTATTTTTATTTTTTAATATTTTTATTTTAAAAA 7 352 

CATAATATAACTTGACAATATTTTCTTTTCTTTTTAAAAAAAATATTAATTATGAAATAC 17 97 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I III I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I 
TGTAATATAACTCGACAATATTTTGTTTACTTTTT-TAAAAGATATCAACTGTGAAATGA 7 411 

TTGATTCCTATTGGTTGGGTGAACCTAAATGTTCACTCTAGGGGT 184 2 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II III I I I I I I I I I I I 
GTGATTTCTATTGGTT-GGTGAACCTTAAGGTTTACTCTAGGGGT 7 4 55 
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Score =64.1 bits (33), Expect = le-05 
Identities = 45/51 (88%), Gaps = 0/51 (0%) 
Strand=Plus/Plus 

Query 1287 AAACACTAAACTCTAAACTCTAAATCCTAAACCCTTGGATAAATACTAAAC 1337 

III I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 7 073 AAACCCTAAACCCTAAATTCTAAACCCTAAACCCTTGGATAAATCATAAAC 7123 



Score = 64.1 bits (33), Expect = le-05 
Identities = 45/51 (88%), Gaps = 0/51 (0%) 
Strand=Plus/Plus 

Query 1431 GTTTATGATTTATCCAAGGGTTTAGGGTTTAGAATTTAGGGTTTAGGGTTT 14 81 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 7217 GTTTAGTATTTATCCAAGGGTTTAGGATTTAGAGTTTAGAGTTTAGTGTTT 7267 



Score = 46.8 bits (24), Expect = 1.7 
Identities = 28/30 (93%), Gaps = 0/30 (0%) 
Strand=Plus/Plus 

Query 12 92 CTAAACTCTAAACTCTAAATCCTAAACCCT 1321 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 6999 CTAAACCCTAAACCCTAAATCCTAAACCCT 7028 



Score = 46.8 bits (24), Expect = 1.7 
Identities = 44/54 (81%), Gaps = 0/54 (0%) 
Strand=Plus/Plus 

Query 1287 AAACACTAAACTCTAAACTCTAAATCCTAAACCCTTGGATAAATACTAAACCCT 1340 

III I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I III I I I I 
Sbjct 7001 AAACCCTAAACCCTAAATCCTAAACCCTAAACCCTTGGGTATACCCTAGACCCT 7054 



Score = 46.8 bits (24), Expect = 1.7 
Identities = 44/54 (81%), Gaps = 0/54 (0%) 
Strand=Plus/Plus 

Query 1500 AGGGTCTAGGGTATACCCAAGGGTTTAGGGTTTAGGATTTAGGGTTTAGGGTTT 1553 

I I I I III I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I III 
Sbjct 7214 AGGGTTTAGTATTTATCCAAGGGTTTAGGATTTAGAGTTTAGAGTTTAGTGTTT 7267 



13 



Group 3 



Score = 46.8 bits (24), Expect = 1.7 
Identities = 28/30 (93%), Gaps = 0/30 (0%) 
Strand=Plus/Plus 

Query 152 6 AGGGTTTAGGATTTAGGGTTTAGGGTTTAG 1555 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 7233 AGGGTTTAGGATTTAGAGTTTAGAGTTTAG 7262 



• SEQ 1 from 54-05A application (10/613,053) against SEQ 1 from JP 2001-202082 



Score = 1.645e+04 bits (8553), Expect = 0.0 
Identities = 8553/8553 (100%), Gaps = 0/8553 (0%) 
Strand=Plus/Plus 



Query 1 

Sbjct 1 

Query 61 

Sbjct 61 

Query 121 

Sbjct 121 

Query 181 

Sbjct 181 

Query 241 

Sbjct 241 

Query 301 

Sbjct 301 

Query 361 

Sbjct 361 

Query 421 

Sbjct 421 

Query 481 

Sbjct 481 



ATTTAAATTTTATACTTAATATGTATTTAAACTCTCCAATGCAATAAGGGATATAAACAA 60 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ATTTAAATTTTATACTTAATATGTATTTAAACTCTCCAATGCAATAAGGGATATAAACAA 60 

AAGGTATTCATAGATGTTATGTATTCGTACACCGATGTATTCGTATACCTTAAATATATG 12 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

AAGGTATTCATAGATGTTATGTATTCGTACACCGATGTATTCGTATACCTTAAATATATG 12 0 

TATACTTATGTATACATATACTTGTGTATTCGTACACCTTAAGTATTCGATGGGTTATGT 18 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

TATACTTATGTATACATATACTTGTGTATTCGTACACCTTAAGTATTCGATGGGTTATGT 18 0 

TGGTATTCGTATATTTTATGTATTTGTACACCTTATGTATACTTATGTATATGTACACCT 2 4 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

TGGTATTCGTATATTTTATGTATTTGTACACCTTATGTATACTTATGTATATGTACACCT 2 4 0 

TATGTATTTGTACATCTTAAGTATTAGATGAGTTATGTTGATATTCGTACACCTTATGTA 30 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

TATGTATTTGTACATCTTAAGTATTAGATGAGTTATGTTGATATTCGTACACCTTATGTA 30 0 

TTCGTACACCTTCTGTATACCTTAGGTATTCGTACACCTTAGGTATTTGTACACCTAAGG 3 60 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

TTCGTACACCTTCTGTATACCTTAGGTATTCGTACACCTTAGGTATTTGTACACCTAAGG 3 60 

TATTCGTACACCTTATGTATACTTATGTATACGTACACCTTATATATTCGAACACCTTAG 4 2 0 

I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I ! I I I I I I I I 

TATTCGTACACCTTATGTATACTTATGTATACGTACACCTTATATATTCGAACACCTTAG 4 2 0 

ATATTCGTACATCTTATGTATACGTATACTTATTTCTTGAGTTATAGTGAATTAGATTGT 4 8 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ATATTCGTACATCTTATGTATACGTATACTTATTTCTTGAGTTATAGTGAATTAGATTGT 4 8 0 

ATTAAACGTTAGACATAGGGTTCCGGATTTATCCAAGGGTTCCAGATTGTTTCAGATTCT 54 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ATTAAACGTTAGACATAGGGTTCCGGATTTATCCAAGGGTTCCAGATTGTTTCAGATTCT 54 0 
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Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



GGATTTACCCAATGGTTCTGGATTTACCCAAGGGTTCCGGATTTAGGATTCAAGGTTTAG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GGATTTACCCAATGGTTCTGGATTTACCCAAGGGTTCCGGATTTAGGATTCAAGGTTTAG 

AGTTTAGGATTTTAGGTTTAGTGTTTTGTTGATGATTTTTAATATTTAAGATAAATGTAG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AGTTTAGGATTTTAGGTTTAGTGTTTTGTTGATGATTTTTAATATTTAAGATAAATGTAG 

ACAAATTTGTTCTTCCTACCATTTTGACAAAAAATGAAAGATCTATGTAGGTTTCCAAGT 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ACAAATTTGTTCTTCCTACCATTTTGACAAAAAATGAAAGATCTATGTAGGTTTCCAAGT 



Query 721 TTATTAAATTTACCCAGATTTATGAAAATTATCCATAAATTTATATAATTTTATGAATAA 780 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 721 TTATTAAATTTACCCAGATTTATGAAAATTATCCATAAATTTATATAATTTTATGAATAA 780 



Query 781 TTTATCATTTATTTGGGTAAATTTCATAAATATGAAAGTTTCTTTTATGGGTCAAAATGT 84 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 781 TTTATCATTTATTTGGGTAAATTTCATAAATATGAAAGTTTCTTTTATGGGTCAAAATGT 84 0 

Query 841 ATAATTTATTCGGATTCTGGATTTACCCAAGGGTTCCGGATTTACCCAAGGATTCCAGAT 90 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 841 ATAATTTATTCGGATTCTGGATTTACCCAAGGGTTCCGGATTTACCCAAGGATTCCAGAT 90 0 

Query 901 TTAGGATTCATGGTTTAGAGTTTAGGAGTTTATGTTTAGTGTTTTGTTGATGATTTTAAA 9 60 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 901 TTAGGATTCATGGTTTAGAGTTTAGGAGTTTATGTTTAGTGTTTTGTTGATGATTTTAAA 960 

Query 9 61 TATTTAAGATAAGAAGTTTATGCGAGAGAATTTGGTCAAACTCAGGTTGAGTCTTAACTT 102 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 9 61 TATTTAAGATAAGAAGTTTATGCGAGAGAATTTGGTCAAACTCAGGTTGAGTCTTAACTT 102 0 

Query 1021 CTTAAGACATAAAAATCACTAGATACTTGACATGGAGGCACCAAATTATCCTATATTTTT 1080 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 1021 CTTAAGACATAAAAATCACTAGATACTTGACATGGAGGCACCAAATTATCCTATATTTTT 1080 

Query 1081 TGGACTTAATCTTGGTGTACCCCTAGAGTAAACCTTAAGGTTCACCAACCAATAGAAATC 114 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 1081 TGGACTTAATCTTGGTGTACCCCTAGAGTAAACCTTAAGGTTCACCAACCAATAGAAATC 114 0 

Query 1141 ACTCATTTCACAGTTGATATCTTTTAAAAAAGTAAACAAAATATTGTCGAGTTATATTAC 12 0 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 1141 ACTCATTTCACAGTTGATATCTTTTAAAAAAGTAAACAAAATATTGTCGAGTTATATTAC 12 0 0 

Query 12 01 ATTTTTAAAATAAAAATATTAAAAAATAAAAATAATAATATATGCAAAAAAAAAGATTTT 12 60 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 12 01 ATTTTTAAAATAAAAATATTAAAAAATAAAAATAATAATATATGCAAAAAAAAAGATTTT 12 60 

Query 1261 TTAAAAAGATTTTAATTTCGTCAACAAAACACTAAACTCTAAACTCTAAATCCTAAACCC 1320 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 12 61 TTAAAAAGATTTTAATTTCGTCAACAAAACACTAAACTCTAAACTCTAAATCCTAAACCC 132 0 
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Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



TTGGATAAATACTAAACCCTAAATTAAAAACATTAAACCATAATAGTATTTTTAAGATTT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
T T GGAT AAAT AC T AAAC C C T AAATTAAAAACATTAAACCATAATAGTAT T TTTAAGATTT 

AATGTTTTAGTGTTTAGTGTTTTTGATTTAGAATTTAGGATTATCCAAGTGTTTATGATT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AATGTTTTAGTGTTTAGTGTTTTTGATTTAGAATTTAGGATTATCCAAGTGTTTATGATT 

TATCCAAGGGTTTAGGGTTTAGAATTTAGGGTTTAGGGTTTAGAGTTTAAAATTATCCAA 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TATCCAAGGGTTTAGGGTTTAGAATTTAGGGTTTAGGGTTTAGAGTTTAAAATTATCCAA 



Query 1501 GGGTCTAGGGTATACCCAAGGGTTTAGGGTTTAGGATTTAGGGTTTAGGGTTTAGAATTT 15 60 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 1501 GGGTCTAGGGTATACCCAAGGGTTTAGGGTTTAGGATTTAGGGTTTAGGGTTTAGAATTT 15 60 



Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



1561 
1561 
1621 
1621 
1681 
1681 
1741 
1741 
1801 
1801 
1861 
1861 
1921 
1921 
1981 
1981 
2041 
2041 



AGGGTTTAGGGTTTAGAGTTTAAAATTATCCAAGGGTTTAGGGTATACCCAAGGGTTTAG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AGGGTTTAGGGTTTAGAGTTTAAAATTATCCAAGGGTTTAGGGTATACCCAAGGGTTTAG 

GGTTTAGGATTTAGGGTTTAAGGTTTAGTGTTTTTTGACGATATTAAAAATAGTTTTCAA 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GGTTTAGGATTTAGGGTTTAAGGTTTAGTGTTTTTTGACGATATTAAAAATAGTTTTCAA 

AAATTCATTTTTTGTAACGGCTATTATTTTTTTTTTATATTTTATTTATTTTAAAAACAT 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AAATTCATTTTTTGTAACGGCTATTATTTTTTTTTTATATTTTATTTATTTTAAAAACAT 

AATATAACTTGACAATATTTTCTTTTCTTTTTAAAAAAAATATTAATTATGAAATACTTG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AATATAACTTGACAATATTTTCTTTTCTTTTTAAAAAAAATATTAATTATGAAATACTTG 

ATTCCTATTGGTTGGGTGAACCTAAATGTTCACTCTAGGGGTGAACCTAAGGATAACTCT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ATTCCTATTGGTTGGGTGAACCTAAATGTTCACTCTAGGGGTGAACCTAAGGATAACTCT 

ATTTTTTGGGGTGAAATAGCACTATAGCGGATATCTTTTTCAATAGATTATAAGCACGGC 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ATTTTTTGGGGTGAAATAGCACTATAGCGGATATCTTTTTCAATAGATTATAAGCACGGC 

TCTACCTATGACTAATCAAGAACTTGGGATGATTGGAAATCTGCAGGTTGTACTCAATAT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TCTACCTATGACTAATCAAGAACTTGGGATGATTGGAAATCTGCAGGTTGTACTCAATAT 



GGGATTATATTGGTTCTAACAAGTAGATATGATCCTTGAAAATTAAAGTTATTAGATCAG 

I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GGGATTATATTGGTTCTAACAAGTAGATATGATCCTTGAAAATTAAAGTTATTAGATCAG 

TTCATCGTGAAAGGTGTAGGGTTTGTCATTTTATTAACAAATTTGTCATTTCATTAACAA 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TTCATCGTGAAAGGTGTAGGGTTTGTCATTTTATTAACAAATTTGTCATTTCATTAACAA 



1620 
1620 
1680 
1680 
1740 
1740 
1800 
1800 
1860 
1860 
1920 
1920 
1980 
1980 
2040 
2040 
2100 
2100 
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Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



TTTTTGTCATTTTATAAACATGAAAATTATAACGAATGCACTTTGCTGCCAGATCCCAAT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TTTTTGTCATTTTATAAACATGAAAATTATAACGAATGCACTTTGCTGCCAGATCCCAAT 

TTGTCATTTTATTTTTGGGAAAAAAATGTAGCATTTCGTGAGTGTTTCTATTTTTGGCAA 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TTGTCATTTTATTTTTGGGAAAAAAATGTAGCATTTCGTGAGTGTTTCTATTTTTGGCAA 

AAACAAAAAGTGTGAGATCAATTTTGACCAAAAAAAAATGTAAGATTCACGTAGGTTTCC 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AAACAAAAAGTGTGAGATCAATTTTGACCAAAAAAAAATGTAAGATTCACGTAGGTTTCC 



Query 2281 AAATTTATTAAATTTACCCAACTATATTAAAATTAAATGTAGACAAATTTGTTTTCCTGC 2340 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 2281 AAATTTATTAAATTTACCCAACTATATTAAAATTAAATGTAGACAAATTTGTTTTCCTGC 2340 



Query 2341 CATTTTGGCAAAAAATGAAGGATCTATGAAGGTTTCCAAGTTTATTAAATTTACTCAGAT 2400 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 2 341 CATTTTGGCAAAAAATGAAGGATCTATGAAGGTTTCCAAGTTTATTAAATTTACTCAGAT 24 0 0 

Query 24 01 TTATGATAATTATCCATAAATTTACATAATTTTATGAATTATCATTTATTTGGGTAGATT 24 60 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 24 01 TTATGATAATTATCCATAAATTTACATAATTTTATGAATTATCATTTATTTGGGTAGATT 24 60 

Query 2461 TCATAAATATGAAAGTTTCTTTTATGAGTCAAAATGTATAATTTATTGGGTAACTTTCAT 2520 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 24 61 TCATAAATATGAAAGTTTCTTTTATGAGTCAAAATGTATAATTTATTGGGTAACTTTCAT 252 0 

Query 2521 AAATTTTAGAATTTACATCGATTTTATATTAATTCGTATAGATTTATGTTGACTTTATAT 2580 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 2 521 AAATTTTAGAATTTACATCGATTTTATATTAATTCGTATAGATTTATGTTGACTTTATAT 258 0 

Query 2581 ATGAAAAAATATGTATTATATTAAAAGTAGTTGCTCATATATGATTTTTAAATATTAAAT 2640 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 2581 ATGAAAAAATATGTATTATATTAAAAGTAGTTGCTCATATATGATTTTTAAATATTAAAT 2 64 0 

Query 2641 ATGATCCAAAAGTTTAATGAATAAAGAATGTTTATGGAATTTACAAAAGTTAGTTGTTAA 2700 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 2 641 ATGATCCAAAAGTTTAATGAATAAAGAATGTTTATGGAATTTACAAAAGTTAGTTGTTAA 27 0 0 

Query 27 01 AAGTTAGTGGGAAAAAAATTATTTTTTATAGGCAAAGTGGATTTTGGGTCCCACGAAATT 27 60 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 27 01 AAGTTAGTGGGAAAAAAATTATTTTTTATAGGCAAAGTGGATTTTGGGTCCCACGAAATT 27 60 

Query 27 61 ACTTTTCCAACTTGCCAAGTTTAATAGGCAAAAAGGTTAAAAATGTCATAAATTTATTCT 2 82 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 27 61 ACTTTTCCAACTTGCCAAGTTTAATAGGCAAAAAGGTTAAAAATGTCATAAATTTATTCT 2 82 0 

Query 2 821 CTCTCTACTAGGTTGCCCAATTGCCTAATATAAACTTGAGGTGGCCTATTTTTCTAATTC 2880 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 2 821 CTCTCTACTAGGTTGCCCAATTGCCTAATATAAACTTGAGGTGGCCTATTTTTCTAATTC 2880 
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AAACTTAAAAGTTGCCCTTTCCCCTAATTGACCCATAAAAGAATGAAAGACATTTTTCTT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AAACTTAAAAGTTGCCCTTTCCCCTAATTGACCCATAAAAGAATGAAAGACATTTTTCTT 



Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



2 941 TTCCAAATTACAATCCCTAGATAATTTTATTTTGTAGGTGCATTCCATCGGTTATGATTA 30 0 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

2 941 TTCCAAATTACAATCCCTAGATAATTTTATTTTGTAGGTGCATTCCATCGGTTATGATTA 30 0 0 

30 01 CAGAATAGCTACGCTTCTCTATTGATTCTTATTGCGCCGTTGGTGACGTTTTCCATGGAA 30 60 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

30 01 CAGAATAGCTACGCTTCTCTATTGATTCTTATTGCGCCGTTGGTGACGTTTTCCATGGAA 30 60 

30 61 TCAAGTAGTGTTTTATCTCCTATCACTAACAACATATTCATAGATTTTGTTTATCACTTG 312 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

30 61 TCAAGTAGTGTTTTATCTCCTATCACTAACAACATATTCATAGATTTTGTTTATCACTTG 312 0 

3121 TTCTGTGTTCCTGATCATATACTTGACTCAGTTTCTGTGATTTCATCAAGTTTTTGAGAA 318 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

3121 TTCTGTGTTCCTGATCATATACTTGACTCAGTTTCTGTGATTTCATCAAGTTTTTGAGAA 318 0 

3181 CAGAAGAAGCAAAAAAGAAAACGAGCAGAGCTGCTCTTACAATGTTTTAACCGTGAGTGA 32 4 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

3181 CAGAAGAAGCAAAAAAGAAAACGAGCAGAGCTGCTCTTACAATGTTTTAACCGTGAGTGA 324 0 

3241 TAAATTTATTTACATAAAAGTATTTTAAAAATAGATTTAATCAACCAATTTAATATATTA 330 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

3241 TAAATTTATTTACATAAAAGTATTTTAAAAATAGATTTAATCAACCAATTTAATATATTA 330 0 

3301 TTTTATATTTAGTTCATTTTTTTTTGACATCTTTTATATTTAGTTTAGAACACCTCTATT 33 60 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

3301 TTTTATATTTAGTTCATTTTTTTTTGACATCTTTTATATTTAGTTTAGAACACCTCTATT 33 60 

33 61 TGAGTACAACATAGATTATAATGATAAATTTATAAAATAGCATAATTTTTTATTTTCATT 34 2 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

33 61 TGAGTACAACATAGATTATAATGATAAATTTATAAAATAGCATAATTTTTTATTTTCATT 34 2 0 

34 21 GTTTTATGATAAAATTCTAAATAACAATAATTATAATATTATTATATTACTAATTGCAAA 34 8 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

34 21 GTTTTATGATAAAATTCTAAATAACAATAATTATAATATTATTATATTACTAATTGCAAA 34 8 0 

34 81 AATTAATTAATACATTATTTTATAATAAATATTTAAAACGTTGGGTAGGATTTTGTTAGA 354 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

34 81 AATTAATTAATACATTATTTTATAATAAATATTTAAAACGTTGGGTAGGATTTTGTTAGA 354 0 

3541 TTTTTTTCAACAAATTTTGTTATAGCTAAAATAAAATTCAAATGTATTGTTAAAATTGAT 3 60 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I 

3541 TTTTTTTCAACAAATTTTGTTATAGCTAAAATAAAATTCAAATGTATTGTTAAAATTGAT 3 60 0 

3 601 TTTTTTTTTTTTTGATTATTAAGATTTAATATAAATAAACATATATGTCATATTAAATAT 3 6 60 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

3 601 TTTTTTTTTTTTTGATTATTAAGATTTAATATAAATAAACATATATGTCATATTAAATAT 3 6 60 
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Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



TTAACTAAGTGGTCCTAATCTTTGAACTAGGGGTGGGCGTTCGGGTACCTATTCGGGTTT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TTAACTAAGTGGTCCTAATCTTTGAACTAGGGGTGGGCGTTCGGGTACCTATTCGGGTTT 

CGGTTCGAGTCTATTCGGATTTCGGATTTTTGGGGTCAAAGATTTTAGCCCCATTCGGTT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CGGTTCGAGTCTATTCGGATTTCGGATTTTTGGGGTCAAAGATTTTAGCCCCATTCGGTT 

ATTTCTAAATTACGGTTCGGGTTCGGTTCGGATCCTTGCGGATTCGGTTCGGGTTCGGAT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ATTTCTAAATTACGGTTCGGGTTCGGTTCGGATCCTTGCGGATTCGGTTCGGGTTCGGAT 



Query 3841 AACCCGTTTAAATTATTTTCAAAATTTTAAAATTTCATTATATATTTTAAACTTTTCGAA 3 90 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 3841 AACCCGTTTAAATTATTTTCAAAATTTTAAAATTTCATTATATATTTTAAACTTTTCGAA 3 90 0 



Query 3 901 ATTTGTAAACAAAATAATATATTACATATAAATTTCAATAATATGTGTCGAAGTACCAAA 3 9 60 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 3 901 ATTTGTAAACAAAATAATATATTACATATAAATTTCAATAATATGTGTCGAAGTACCAAA 3 9 60 

Query 3 9 61 ACTTAACATGTAAATTGGTTTGATTTGGATATTTGGATAGAAAATCAATCATATTTTATA 4 02 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 3 9 61 ACTTAACATGTAAATTGGTTTGATTTGGATATTTGGATAGAAAATCAATCATATTTTATA 4 02 0 

Query 4 021 TATTTTTGGTGTTTTGAGTATGCTTTAACTATTTATACATGTACTTTTTAATGTTTTTAT 4080 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 4 021 TATTTTTGGTGTTTTGAGTATGCTTTAACTATTTATACATGTACTTTTTAATGTTTTTAT 4080 

Query 4081 ATATTTTCTAGTATTTTGAACAATTTAAAAGTATTATATATATTTTAGATGCTTTTTAAT 414 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 4081 ATATTTTCTAGTATTTTGAACAATTTAAAAGTATTATATATATTTTAGATGCTTTTTAAT 414 0 

Query 4141 ATATATTCAATCTAAAAATAGTTAAATATATATGTATATTAATCTATTTCGGATACATTC 42 0 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 4141 ATATATTCAATCTAAAAATAGTTAAATATATATGTATATTAATCTATTTCGGATACATTC 42 0 0 

Query 42 01 GGATATCCAAAATATTTTGGTTCGGATCGGGTTCGGTTTTGGTTCTTTAAATACCAAAAA 42 60 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 42 01 GGATATCCAAAATATTTTGGTTCGGATCGGGTTCGGTTTTGGTTCTTTAAATACCAAAAA 42 60 

Query 4261 TTTAAACCTATTCGGATATTCAATTAATTTCGGTTCGGATTTGGTATTACTTTTGCAGAT 4320 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 4261 TTTAAACCTATTCGGATATTCAATTAATTTCGGTTCGGATTTGGTATTACTTTTGCAGAT 4320 

Query 4321 CGGATTCGGTTCGGTTCTTTGGATTCAGTTTTTTTGTCCAGCCCTACTCTGAACAGTAGA 4380 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I 

Sbjct 4321 CGGATTCGGTTCGGTTCTTTGGATTCAGTTTTTTTGTCCAGCCCTACTCTGAACAGTAGA 4380 

Query 4381 TAAAAAATAGAACCCTAAATTAATAGGTTAGATTTTGGTTAGGTCTTTCTAATTAGTATG 444 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 4381 TAAAAAATAGAACCCTAAATTAATAGGTTAGATTTTGGTTAGGTCTTTCTAATTAGTATG 444 0 
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Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



GAGATTCTCGATTCCTTCTCATTGCAGTGTGGTATGTCCAACTCATTGTTTATGTACATA 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GAGATTCTCGATTCCTTCTCATTGCAGTGTGGTATGTCCAACTCATTGTTTATGTACATA 

TCCAATTTAGTTTTGAGTCAAATGTTTAGTTACTTAAGAGTTGAATGAAATAGGGGATGA 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TCCAATTTAGTTTTGAGTCAAATGTTTAGTTACTTAAGAGTTGAATGAAATAGGGGATGA 

TATTGATGGCCAAGGTTCTCCCAAAGTAAATAACTTTGTTTATATTTTAAGTTAGCTTAT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TATTGATGGCCAAGGTTCTCCCAAAGTAAATAACTTTGTTTATATTTTAAGTTAGCTTAT 



Query 4621 AACATCAATAAAAATGTCATTAACTGGTTCAATAAAAATGTCATTAACTGGTTCCTCTAA 4680 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 4621 AACATCAATAAAAATGTCATTAACTGGTTCAATAAAAATGTCATTAACTGGTTCCTCTAA 4680 



Query 4 681 TATAATTATTTAACACACCTGGCTGTTGATAAATTTTTATGATCGTTTAATAATTTTAGA 474 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 4 681 TATAATTATTTAACACACCTGGCTGTTGATAAATTTTTATGATCGTTTAATAATTTTAGA 474 0 

Query 4741 AGTGGATAGTCTGTAAATGGTCTTTGATTGGTCGTCTTGATTTTTAAAAGTGGACTAAAC 4800 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 4741 AGTGGATAGTCTGTAAATGGTCTTTGATTGGTCGTCTTGATTTTTAAAAGTGGACTAAAC 4800 

Query 4801 AAGAAGGCTTAGTAATAAATACTGAACCGGAACTCTACTGGTTTCAATAGCTCGGTTTAT 4 8 60 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 4801 AAGAAGGCTTAGTAATAAATACTGAACCGGAACTCTACTGGTTTCAATAGCTCGGTTTAT 4 8 60 

Query 4861 CAATTTCTCTCGGCTCTGGGTTTAGTGAATCATGTGGCCCTGTGGGTTTAAACAAGGAAC 4920 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 4861 CAATTTCTCTCGGCTCTGGGTTTAGTGAATCATGTGGCCCTGTGGGTTTAAACAAGGAAC 4920 

Query 4921 TCAATCAATCAACTGGTGACAAATCTGAACCGGAAATTGTATAATTCAAACTGAACCGGT 4980 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 4 921 TCAATCAATCAACTGGTGACAAATCTGAACCGGAAATTGTATAATTCAAACTGAACCGGT 4 98 0 

Query 4981 TCTTGTAAAACAAATGGAACCCGTTTGTACTTTATCTCTCGTTTATTTTCTCAGTCACGA 5040 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 4 981 TCTTGTAAAACAAATGGAACCCGTTTGTACTTTATCTCTCGTTTATTTTCTCAGTCACGA 504 0 

Query 5041 GTTTTTTTTAGAGATCGACGAAGAACAAAATTTAGGCGAAACAAAAATAAAATGTTGGCT 510 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 5041 GTTTTTTTTAGAGATCGACGAAGAACAAAATTTAGGCGAAACAAAAATAAAATGTTGGCT 510 0 

Query 5101 AGGGTTTGTGGATTCAAGTGTTCTTCTTCTCCTGCTGAGTCTGCGGCTAGATTGTTCTGT 5160 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I 

Sbjct 5101 AGGGTTTGTGGATTCAAGTGTTCTTCTTCTCCTGCTGAGTCTGCGGCTAGATTGTTCTGT 5160 

Query 5161 ACGAGATCGATTCGTGATACTCTGGCCAAGGCAAGCGGAGAGAGTTGCGAAGCAGGTTTT 5220 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 5161 ACGAGATCGATTCGTGATACTCTGGCCAAGGCAAGCGGAGAGAGTTGCGAAGCAGGTTTT 52 2 0 
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Group 3 



Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



GGAGGAGAGAGTTTGAAGCTGCAAAGTGGGTTTCATGAAATCAAAGGTTTAGAGGATGCG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GGAGGAGAGAGTTTGAAGCTGCAAAGTGGGTTTCATGAAATCAAAGGTTTAGAGGATGCG 

ATTGATTTGTTCAGTGACATGCTTCGATCTCGTCCTTTACCTTCTGTGGTTGATTTCTGT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ATTGATTTGTTCAGTGACATGCTTCGATCTCGTCCTTTACCTTCTGTGGTTGATTTCTGT 

AAATTGATGGGTGTGGTGGTGAGAATGGAACGCCCGGATCTTGTGATTTCTCTCTATCAG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AAATTGATGGGTGTGGTGGTGAGAATGGAACGCCCGGATCTTGTGATTTCTCTCTATCAG 



Query 5401 AAGATGGAAAGGAAACAGATTCGATGTGATATATACAGCTTCAATATTCTGATAAAATGT 5460 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 54 01 AAGATGGAAAGGAAACAGATTCGATGTGATATATACAGCTTCAATATTCTGATAAAATGT 54 60 



Query 5461 TTCTGCAGCTGCTCTAAGCTCCCCTTTGCTTTGTCTACATTTGGTAAGATCACCAAGCTT 5520 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 5461 TTCTGCAGCTGCTCTAAGCTCCCCTTTGCTTTGTCTACATTTGGTAAGATCACCAAGCTT 5520 

Query 5521 GGACTCCACCCTGATGTTGTTACCTTCACCACCCTGCTCCATGGATTATGTGTGGAAGAT 5580 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 5521 GGACTCCACCCTGATGTTGTTACCTTCACCACCCTGCTCCATGGATTATGTGTGGAAGAT 5580 

Query 5581 AGGGTTTCTGAAGCCTTGGATTTTTTTCATCAAATGTTTGAAACGACATGTAGGCCCAAT 5640 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 5581 AGGGTTTCTGAAGCCTTGGATTTTTTTCATCAAATGTTTGAAACGACATGTAGGCCCAAT 5640 

Query 5 641 GTCGTAACCTTCACCACTTTGATGAACGGTCTTTGCCGCGAGGGTAGAATTGTCGAAGCC 57 0 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 5 641 GTCGTAACCTTCACCACTTTGATGAACGGTCTTTGCCGCGAGGGTAGAATTGTCGAAGCC 57 0 0 

Query 5701 GTAGCTCTGCTTGATCGGATGATGGAAGATGGTCTCCAGCCTACCCAGATTACTTATGGA 5760 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 5701 GTAGCTCTGCTTGATCGGATGATGGAAGATGGTCTCCAGCCTACCCAGATTACTTATGGA 5760 

Query 5761 ACAATCGTAGATGGGATGTGTAAGAAGGGAGATACTGTGTCTGCACTGAATCTGCTGAGG 5820 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 5761 ACAATCGTAGATGGGATGTGTAAGAAGGGAGATACTGTGTCTGCACTGAATCTGCTGAGG 5820 

Query 5821 AAGATGGAGGAGGTGAGCCACATCATACCCAATGTTGTAATCTATAGTGCAATCATTGAT 58 8 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 5821 AAGATGGAGGAGGTGAGCCACATCATACCCAATGTTGTAATCTATAGTGCAATCATTGAT 58 8 0 

Query 5881 AGCCTTTGTAAAGACGGACGTCATAGCGATGCACAAAATCTTTTCACTGAAATGCAAGAG 5940 

I I I I I I I I I I I Ml I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 58 81 AGCCTTTGTAAAGACGGACGTCATAGCGATGCACAAAATCTTTTCACTGAAATGCAAGAG 5 94 0 

Query 5941 AAAGGAATCTTTCCCGATTTATTTACCTACAACAGTATGATAGTTGGTTTTTGTAGCTCT 6000 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 5941 AAAGGAATCTTTCCCGATTTATTTACCTACAACAGTATGATAGTTGGTTTTTGTAGCTCT 6000 
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Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



GGTAGATGGAGCGACGCGGAGCAGTTGTTGCAAGAAATGTTAGAAAGGAAGATCAGCCCT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GGTAGATGGAGCGACGCGGAGCAGTTGTTGCAAGAAATGTTAGAAAGGAAGATCAGCCCT 

GATGTTGTAACTTATAATGCTTTGATCAATGCATTTGTCAAGGAAGGCAAGTTCTTTGAG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GATGTTGTAACTTATAATGCTTTGATCAATGCATTTGTCAAGGAAGGCAAGTTCTTTGAG 

GCTGAAGAATTATACGATGAGATGCTTCCAAGGGGTATAATCCCTAATACAATCACATAT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GCTGAAGAATTATACGATGAGATGCTTCCAAGGGGTATAATCCCTAATACAATCACATAT 



Query 6181 AGTTCAATGATCGATGGATTTTGCAAACAGAATCGTCTTGATGCTGCTGAGCACATGTTT 6240 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 6181 AGTTCAATGATCGATGGATTTTGCAAACAGAATCGTCTTGATGCTGCTGAGCACATGTTT 6240 



Query 6241 TATTTGATGGCTACCAAGGGCTGCTCTCCCAACCTAATCACTTTCAATACTCTCATAGAC 6300 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 6241 TATTTGATGGCTACCAAGGGCTGCTCTCCCAACCTAATCACTTTCAATACTCTCATAGAC 6300 

Query 6301 GGATATTGTGGGGCTAAGAGGATAGATGATGGAATGGAACTTCTCCATGAGATGACTGAA 6360 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 6301 GGATATTGTGGGGCTAAGAGGATAGATGATGGAATGGAACTTCTCCATGAGATGACTGAA 63 60 

Query 6361 ACAGGATTAGTTGCTGACACAACTACTTACAACACTCTTATTCACGGGTTCTATCTGGTG 6420 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 63 61 ACAGGATTAGTTGCTGACACAACTACTTACAACACTCTTATTCACGGGTTCTATCTGGTG 642 0 

Query 6421 GGCGATCTTAATGCTGCTCTAGACCTTTTACAAGAGATGATCTCTAGTGGTTTGTGCCCT 6480 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 6421 GGCGATCTTAATGCTGCTCTAGACCTTTTACAAGAGATGATCTCTAGTGGTTTGTGCCCT 6480 

Query 64 81 GATATCGTTACTTGTGACACTTTGCTGGATGGTCTCTGCGATAATGGGAAACTAAAAGAT 654 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 64 81 GATATCGTTACTTGTGACACTTTGCTGGATGGTCTCTGCGATAATGGGAAACTAAAAGAT 654 0 

Query 6541 GCATTGGAAATGTTTAAGGTTATGCAGAAGAGTAAGAAGGATCTTGATGCTAGTCACCCC 6600 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 6541 GCATTGGAAATGTTTAAGGTTATGCAGAAGAGTAAGAAGGATCTTGATGCTAGTCACCCC 6600 

Query 6 601 TTCAATGGTGTGGAACCTGATGTTCAAACTTACAATATATTGATCAGCGGCTTGATCAAT 6 6 60 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 6 601 TTCAATGGTGTGGAACCTGATGTTCAAACTTACAATATATTGATCAGCGGCTTGATCAAT 6 6 60 

Query 6661 GAAGGGAAGTTTTTAGAGGCCGAGGAATTATACGAGGAGATGCCCCACAGGGGTATAGTC 6720 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I ! I I I I I I I 

Sbjct 6 6 61 GAAGGGAAGTTTTTAGAGGCCGAGGAATTATACGAGGAGATGCCCCACAGGGGTATAGTC 67 2 0 

Query 6721 CCAGATACTATCACCTATAGCTCAATGATCGATGGATTATGCAAGCAGAGCCGCCTAGAT 6780 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 67 21 CCAGATACTATCACCTATAGCTCAATGATCGATGGATTATGCAAGCAGAGCCGCCTAGAT 67 8 0 
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Group 3 



Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



GAGGCTACACAAATGTTTGATTCGATGGGTAGCAAGAGCTTCTCTCCAAACGTAGTGACC 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GAGGCTACACAAATGTTTGATTCGATGGGTAGCAAGAGCTTCTCTCCAAACGTAGTGACC 

TTTACTACACTCATTAATGGCTACTGTAAGGCAGGAAGGGTTGATGATGGGCTGGAGCTT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TTTACTACACTCATTAATGGCTACTGTAAGGCAGGAAGGGTTGATGATGGGCTGGAGCTT 

TTCTGCGAGATGGGTCGAAGAGGGATAGTTGCTAACGCAATTACTTACATCACTTTGATT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TTCTGCGAGATGGGTCGAAGAGGGATAGTTGCTAACGCAATTACTTACATCACTTTGATT 



Query 6 9 61 TGTGGTTTTCGTAAAGTGGGTAATATTAATGGGGCTCTAGACATTTTCCAGGAGATGATT 7 02 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 6 9 61 TGTGGTTTTCGTAAAGTGGGTAATATTAATGGGGCTCTAGACATTTTCCAGGAGATGATT 7 02 0 



Query 7021 TCAAGTGGTGTGTATCCTGATACCATTACCATCCGCAATATGCTGACTGGTTTATGGAGT 7080 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 7 021 TCAAGTGGTGTGTATCCTGATACCATTACCATCCGCAATATGCTGACTGGTTTATGGAGT 7080 

Query 7081 AAAGAGGAACTAAAAAGGGCAGTGGCAATGCTTGAGAAACTGCAGATGAGTATGGTATGT 714 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 7081 AAAGAGGAACTAAAAAGGGCAGTGGCAATGCTTGAGAAACTGCAGATGAGTATGGTATGT 714 0 

Query 7141 AAGTTTCTGTTCAGTCTATGTATTTTTTATATAAACAAGAATGTATACATTCTTTTGTGT 72 0 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 7141 AAGTTTCTGTTCAGTCTATGTATTTTTTATATAAACAAGAATGTATACATTCTTTTGTGT 72 0 0 

Query 72 01 GTAGCTTCAGATTGATGATACACGTTCTGGAATTAACCATTGGTTTGGTTTTGCATTGTA 72 60 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 72 01 GTAGCTTCAGATTGATGATACACGTTCTGGAATTAACCATTGGTTTGGTTTTGCATTGTA 72 60 

Query 7261 GGATCTATCATTTGGGGGATGAATGATCAAAGATTTTCTTCTGTTTGCGCAGCAGAGCTT 7320 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 7261 GGATCTATCATTTGGGGGATGAATGATCAAAGATTTTCTTCTGTTTGCGCAGCAGAGCTT 7320 

Query 7321 CAATGTCATTTTGTTTCTGCTGCTGCATGTATACCCTACTAATGTTTGATCAAATCGTTG 7380 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 7321 CAATGTCATTTTGTTTCTGCTGCTGCATGTATACCCTACTAATGTTTGATCAAATCGTTG 7380 

Query 7381 AATAGAGTGATCATAGTGAAAAATTGTGTGGTTAGTAAGTTATTTTGCTGCTATTCTAAT 744 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 7381 AATAGAGTGATCATAGTGAAAAATTGTGTGGTTAGTAAGTTATTTTGCTGCTATTCTAAT 744 0 

Query 7441 GACAGCCTTTTATGCGTCTATTGTCTGGGCTTAATAAATTTGACCATTTCCAATTAAATT 750 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I ! I I I I I I I 

Sbjct 7441 GACAGCCTTTTATGCGTCTATTGTCTGGGCTTAATAAATTTGACCATTTCCAATTAAATT 750 0 

Query 7501 CCATACACTTGTTTCACGCAAGATTATTGGTCTGAACTAAAGAGGCACACCTTCCAGAAG 75 60 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 7501 CCATACACTTGTTTCACGCAAGATTATTGGTCTGAACTAAAGAGGCACACCTTCCAGAAG 75 60 
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Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



ATTTCAGGTGTTAAAAGATGTTTAGGTGTCTGCCCGTTCTGTAGCTGTCACCATGGTTAT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ATTTCAGGTGTTAAAAGATGTTTAGGTGTCTGCCCGTTCTGTAGCTGTCACCATGGTTAT 

CGTCAAGCTCGGTCTTCATGAGAGCTGATAGCTGTGATGCCATCTTCCTCCTCTTCTTCA 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CGTCAAGCTCGGTCTTCATGAGAGCTGATAGCTGTGATGCCATCTTCCTCCTCTTCTTCA 

TATTGGCTCTGTCCTGCCTTGTCTGCTCCCATGTGGGTTCAGGAGGAGATCATGTTCTTT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TATTGGCTCTGTCCTGCCTTGTCTGCTCCCATGTGGGTTCAGGAGGAGATCATGTTCTTT 



Query 7741 TAATCTTGGTGGAAATGTTGTTGTCGCTTATGCTTCTCTGGTTCGCCTCTTGACTTGCTT 7800 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 7741 TAATCTTGGTGGAAATGTTGTTGTCGCTTATGCTTCTCTGGTTCGCCTCTTGACTTGCTT 7800 



Query 7801 AGCTTCATTCTTTATCTCCAAATTGCTATGAAATCAATTTACCATAAGTAGAATAAACTT 7 8 60 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 7801 AGCTTCATTCTTTATCTCCAAATTGCTATGAAATCAATTTACCATAAGTAGAATAAACTT 7 8 60 

Query 7861 GCAGATTCATTCTATTATTGCTTAAGCTTTTGTTAATCAACAAAGAAACCAGAGACGAGA 7920 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 7 8 61 GCAGATTCATTCTATTATTGCTTAAGCTTTTGTTAATCAACAAAGAAACCAGAGACGAGA 7 92 0 

Query 7921 AATACAAACTCTATAAGCTTCTCTTTTTTCTTTCTTGATAGTAAAACCGGTTAGAGAGTA 7980 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 7 921 AATACAAACTCTATAAGCTTCTCTTTTTTCTTTCTTGATAGTAAAACCGGTTAGAGAGTA 7 98 0 

Query 7 981 GAGATTGATCATATGAACTAAAAATCGATACTAAAACGGTTTGGCTCCGACTTATAAACC 8 04 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 7 981 GAGATTGATCATATGAACTAAAAATCGATACTAAAACGGTTTGGCTCCGACTTATAAACC 8 04 0 

Query 8 041 GGAACCCCACCGTTTTGCATCTCTCTCTCAAACATCACACAATGTCCAAGATGAAGAAGT 8100 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 8 041 GGAACCCCACCGTTTTGCATCTCTCTCTCAAACATCACACAATGTCCAAGATGAAGAAGT 8100 

Query 8101 ATTTGTGTTGTCATCTCTCTGGGTGAGGAGATGCAAATGTTATATTCTAATTGTTTTCAG 8160 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 8101 ATTTGTGTTGTCATCTCTCTGGGTGAGGAGATGCAAATGTTATATTCTAATTGTTTTCAG 8160 

Query 8161 TGCTTGGTCTAACTTTTTTAAGAGATTACTCCCAGTGGTTGGATCAAAGAAAGAGTCAAC 822 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 8161 TGCTTGGTCTAACTTTTTTAAGAGATTACTCCCAGTGGTTGGATCAAAGAAAGAGTCAAC 822 0 

Query 8221 ATTGCATTGTGTAAGGTGACGAAAACTGAGTTAAAGTAAGTGAGAACAATACTTCAATGC 82 8 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I 

Sbjct 8221 ATTGCATTGTGTAAGGTGACGAAAACTGAGTTAAAGTAAGTGAGAACAATACTTCAATGC 82 8 0 

Query 8281 TTTTCTTGTGACAACCTGTGTAATCATCGCATTTGAATATATATGTATATGATGCTTATG 8340 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 8281 TTTTCTTGTGACAACCTGTGTAATCATCGCATTTGAATATATATGTATATGATGCTTATG 8340 
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ATGAAGCTATGAGAATAGGCAAATAGGGTCTGTGTTATTTCCCTGCGATTCTAGATTCTG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ATGAAGCTATGAGAATAGGCAAATAGGGTCTGTGTTATTTCCCTGCGATTCTAGATTCTG 



Query 
Sbjct 



ATTTGTTTTTCCTTCTTAATATTTAGATTAGGTGGTCTTGCTTATCCTGTTTTAGTATTA 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ATTTGTTTTTCCTTCTTAATATTTAGATTAGGTGGTCTTGCTTATCCTGTTTTAGTATTA 



Query 
Sbjct 



GAGTCGGAGTTTTGGGGATGAATCATCCCGGATGATATATACAATTGTGTATTTTATGAA 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GAGTCGGAGTTTTGGGGATGAATCATCCCGGATGATATATACAATTGTGTATTTTATGAA 



Query 8521 TTTCAGTTTTTAGTGGATAATGAACACGTTAAC 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 8521 TTTCAGTTTTTAGTGGATAATGAACACGTTAAC 



Score = 144 bits (75), Expect = 5e-30 
Identities = 180/225 (80%), Gaps = 3/225 (1%) 
Strand=Plus /Minus 

Query 1619 AGGGTTTAGGATTTAGGGTTTAAGGTTTAGTGTTTT-TTGACGATATTAAAAATAGTTTT 1677 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II 
Sbjct 1321 AGGGTTTAGGATTTAGAGTTTAGAGTTTAGTGTTTTGTTGACGAAATTAAAATCTTTTTA 1262 

Query 1678 CAAAAATTCATTTTTTGTAACGGCTATTATTTTTTTTTTATATTTTATTTATTTTAAAAA 1737 

III I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 12 61 AAAAATCTTTTTTTTTGCATATATTATTATTTTTATTTTTTAATATTTTTATTTTAAAAA 12 02 

Query 1738 CATAATATAACTTGACAATATTTTCTTTTCTTTTTAAAAAAAATATTAATTATGAAATAC 17 97 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I III I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I 
Sbjct 12 01 TGTAATATAACTCGACAATATTTTGTTTACTTTTT-TAAAAGATATCAACTGTGAAATGA 1143 

Query 1798 TTGATTCCTATTGGTTGGGTGAACCTAAATGTTCACTCTAGGGGT 1842 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II III I I I I I I I I I I I 
Sbjct 1142 GTGATTTCTATTGGTT-GGTGAACCTTAAGGTTTACTCTAGGGGT 10 99 



Score = 144 bits (75), Expect = 5e-30 
Identities = 180/225 (80%), Gaps = 3/225 (1%) 
Strand=Plus /Minus 



Query 1099 ACCCCTAGAGTAAACCTTAAGGTTCACC-AACCAATAGAAATCACTCATTTCACAGTTGA 1157 

I I I I I I I I I III II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II 

Sbjct 1842 ACCCCTAGAGTGAACATTTAGGTTCACCCAACCAATAGGAATCAAGTATTTCATAATTAA 17 83 

Query 1158 TATCTTTTA-AAAAAGTAAACAAAATATTGTCGAGTTATATTACATTTTTAAAATAAAAA 1216 

II I I I I I I I I I I III I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 17 82 TATTTTTTTTAAAAAGAAAAGAAAATATTGTCAAGTTATATTATGTTTTTAAAATAAATA 1723 
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Query 1217 TATTAAAAAATAAAAATAATAATATATGCAAAAAAAAAGATTTTTTAAAAAGATTTTAAT 127 6 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I III I I I I I I 

Sbjct 1722 AAATATAAAAAAAAAATAATAGCCGTTACAAAAAATGAATTTTTGAAAACTATTTTTAAT 16 63 

Query 1277 TTCGTCAACAAAACACTAAACTCTAAACTCTAAATCCTAAACCCT 1321 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 16 62 ATCGTCAA-AAAACACTAAACCTTAAACCCTAAATCCTAAACCCT 1619 



Score =64.1 bits (33), Expect = le-05 
Identities = 45/51 (88%), Gaps = 0/51 (0%) 
Strand=Plus /Minus 

Query 1431 GTTTATGATTTATCCAAGGGTTTAGGGTTTAGAATTTAGGGTTTAGGGTTT 1481 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 1337 GTTTAGTATTTATCCAAGGGTTTAGGATTTAGAGTTTAGAGTTTAGTGTTT 1287 



Score = 64.1 bits (33), Expect = le-05 
Identities = 45/51 (88%), Gaps = 0/51 (0%) 
Strand=Plus /Minus 

Query 1287 AAACACTAAACTCTAAACTCTAAATCCTAAACCCTTGGATAAATACTAAAC 1337 

III I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 14 81 AAACCCTAAACCCTAAATTCTAAACCCTAAACCCTTGGATAAATCATAAAC 1431 



Score = 46.8 bits (24), Expect = 1.7 
Identities = 44/54 (81%), Gaps = 0/54 (0%) 
Strand=Plus /Minus 

Query 1500 AGGGTCTAGGGTATACCCAAGGGTTTAGGGTTTAGGATTTAGGGTTTAGGGTTT 1553 

I I I I III I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I III 
Sbjct 1340 AGGGTTTAGTATTTATCCAAGGGTTTAGGATTTAGAGTTTAGAGTTTAGTGTTT 1287 



Score = 46.8 bits (24), Expect = 1.7 
Identities = 28/30 (93%), Gaps = 0/30 (0%) 
Strand=Plus /Minus 

Query 152 6 AGGGTTTAGGATTTAGGGTTTAGGGTTTAG 1555 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 1321 AGGGTTTAGGATTTAGAGTTTAGAGTTTAG 1292 



Score = 46.8 bits (24), Expect = 1.7 
Identities = 44/54 (81%), Gaps = 0/54 (0%) 
Strand=Plus /Minus 



26 



Group 3 



Query 1287 AAACACTAAACTCTAAACTCTAAATCCTAAACCCTTGGATAAATACTAAACCCT 1340 

III I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I III I I I I I 
Sbjct 1553 AAACCCTAAACCCTAAATCCTAAACCCTAAACCCTTGGGTATACCCTAGACCCT 1500 



Score = 46.8 bits (24), Expect = 1.7 
Identities = 28/30 (93%), Gaps = 0/30 (0%) 
Strand=Plus /Minus 

Query 12 92 C T AAAC T C T AAAC T C T AAAT C C T AAACCCT 1321 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 1555 C T AAAC C C T AAAC C C T AAAT C C TAAACCCT 1526 



• SEQ 1 from 54-05A application (10/613,053) against SEQ 1 from JP 2002-020083 



Score = 1.645e+04 bits (8553), 
Identities = 8553/8553 (100%), 
Strand=Plus/Plus 



Expect =0.0 

Gaps = 0/8553 (0%) 



Query 1 

Sbjct 1 

Query 61 

Sbjct 61 

Query 121 

Sbjct 121 

Query 181 

Sbjct 181 

Query 241 

Sbjct 241 

Query 301 

Sbjct 301 

Query 361 

Sbjct 361 



ATTTAAATTTTATACTTAATATGTATTTAAACTCTCCAATGCAATAAGGGATATAAACAA 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ATTTAAATTTTATACTTAATATGTATTTAAACTCTCCAATGCAATAAGGGATATAAACAA 

AAGGTATTCATAGATGTTATGTATTCGTACACCGATGTATTCGTATACCTTAAATATATG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AAGGTATTCATAGATGTTATGTATTCGTACACCGATGTATTCGTATACCTTAAATATATG 

TATACTTATGTATACATATACTTGTGTATTCGTACACCTTAAGTATTCGATGGGTTATGT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TATACTTATGTATACATATACTTGTGTATTCGTACACCTTAAGTATTCGATGGGTTATGT 

TGGTATTCGTATATTTTATGTATTTGTACACCTTATGTATACTTATGTATATGTACACCT 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TGGTATTCGTATATTTTATGTATTTGTACACCTTATGTATACTTATGTATATGTACACCT 

TATGTATTTGTACATCTTAAGTATTAGATGAGTTATGTTGATATTCGTACACCTTATGTA 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TATGTATTTGTACATCTTAAGTATTAGATGAGTTATGTTGATATTCGTACACCTTATGTA 

TTCGTACACCTTCTGTATACCTTAGGTATTCGTACACCTTAGGTATTTGTACACCTAAGG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TTCGTACACCTTCTGTATACCTTAGGTATTCGTACACCTTAGGTATTTGTACACCTAAGG 

TATTCGTACACCTTATGTATACTTATGTATACGTACACCTTATATATTCGAACACCTTAG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TATTCGTACACCTTATGTATACTTATGTATACGTACACCTTATATATTCGAACACCTTAG 



120 
120 
180 
180 
240 
240 
300 
300 
360 
360 
420 
420 
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Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



ATATTCGTACATCTTATGTATACGTATACTTATTTCTTGAGTTATAGTGAATTAGATTGT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ATATTCGTACATCTTATGTATACGTATACTTATTTCTTGAGTTATAGTGAATTAGATTGT 

ATTAAACGTTAGACATAGGGTTCCGGATTTATCCAAGGGTTCCAGATTGTTTCAGATTCT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ATTAAACGTTAGACATAGGGTTCCGGATTTATCCAAGGGTTCCAGATTGTTTCAGATTCT 

GGATTTACCCAATGGTTCTGGATTTACCCAAGGGTTCCGGATTTAGGATTCAAGGTTTAG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GGATTTACCCAATGGTTCTGGATTTACCCAAGGGTTCCGGATTTAGGATTCAAGGTTTAG 



Query 601 AGTTTAGGATTTTAGGTTTAGTGTTTTGTTGATGATTTTTAATATTTAAGATAAATGTAG 6 60 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 601 AGTTTAGGATTTTAGGTTTAGTGTTTTGTTGATGATTTTTAATATTTAAGATAAATGTAG 6 60 



Query 661 

Sbjct 661 

Query 721 

Sbjct 721 

Query 781 

Sbjct 781 

Query 841 

Sbjct 841 

Query 901 

Sbjct 901 

Query 961 

Sbjct 961 

Query 1021 

Sbjct 1021 

Query 1081 

Sbjct 1081 

Query 1141 



ACAAATTTGTTCTTCCTACCATTTTGACAAAAAATGAAAGATCTATGTAGGTTTCCAAGT 7 2 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ACAAATTTGTTCTTCCTACCATTTTGACAAAAAATGAAAGATCTATGTAGGTTTCCAAGT 7 2 0 

TTATTAAATTTACCCAGATTTATGAAAATTATCCATAAATTTATATAATTTTATGAATAA 7 8 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

TTATTAAATTTACCCAGATTTATGAAAATTATCCATAAATTTATATAATTTTATGAATAA 7 8 0 

TTTATCATTTATTTGGGTAAATTTCATAAATATGAAAGTTTCTTTTATGGGTCAAAATGT 84 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

TTTATCATTTATTTGGGTAAATTTCATAAATATGAAAGTTTCTTTTATGGGTCAAAATGT 84 0 

ATAATTTATTCGGATTCTGGATTTACCCAAGGGTTCCGGATTTACCCAAGGATTCCAGAT 90 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ATAATTTATTCGGATTCTGGATTTACCCAAGGGTTCCGGATTTACCCAAGGATTCCAGAT 90 0 

TTAGGATTCATGGTTTAGAGTTTAGGAGTTTATGTTTAGTGTTTTGTTGATGATTTTAAA 9 60 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

TTAGGATTCATGGTTTAGAGTTTAGGAGTTTATGTTTAGTGTTTTGTTGATGATTTTAAA 9 60 

TATTTAAGATAAGAAGTTTATGCGAGAGAATTTGGTCAAACTCAGGTTGAGTCTTAACTT 102 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

TATTTAAGATAAGAAGTTTATGCGAGAGAATTTGGTCAAACTCAGGTTGAGTCTTAACTT 102 0 

CTTAAGACATAAAAATCACTAGATACTTGACATGGAGGCACCAAATTATCCTATATTTTT 10 8 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CTTAAGACATAAAAATCACTAGATACTTGACATGGAGGCACCAAATTATCCTATATTTTT 10 8 0 

TGGACTTAATCTTGGTGTACCCCTAGAGTAAACCTTAAGGTTCACCAACCAATAGAAATC 114 0 

I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

TGGACTTAATCTTGGTGTACCCCTAGAGTAAACCTTAAGGTTCACCAACCAATAGAAATC 114 0 

ACTCATTTCACAGTTGATATCTTTTAAAAAAGTAAACAAAATATTGTCGAGTTATATTAC 12 0 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ACTCATTTCACAGTTGATATCTTTTAAAAAAGTAAACAAAATATTGTCGAGTTATATTAC 12 0 0 
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Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



ATTTTTAAAATAAAAATATTAAAAAATAAAAATAATAATATATGCAAAAAAAAAGATTTT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AT T T T T AAAAT AAAAATATTAAAAAATAAAAATAATAATATATGCAAAAAAAAAGAT T T T 

T T AAAAAGAT T TTAATTT C GT C AACAAAACACTAAACTCTAAAC T CTAAATC CTAAACC C 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TTAAAAAGATTTTAATTTCGTCAACAAAACACTAAACTCTAAACTCTAAATCCTAAACCC 

TTGGATAAATACTAAACCCTAAATTAAAAACATTAAACCATAATAGTATTTTTAAGATTT 
I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TTGGATAAATACTAAACCCTAAATTAAAAACATTAAACCATAATAGTATTTTTAAGATTT 



Query 1381 AATGTTTTAGTGTTTAGTGTTTTTGATTTAGAATTTAGGATTATCCAAGTGTTTATGATT 144 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 1381 AATGTTTTAGTGTTTAGTGTTTTTGATTTAGAATTTAGGATTATCCAAGTGTTTATGATT 1440 



Query 1441 TATCCAAGGGTTTAGGGTTTAGAATTTAGGGTTTAGGGTTTAGAGTTTAAAATTATCCAA 150 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 1441 TATCCAAGGGTTTAGGGTTTAGAATTTAGGGTTTAGGGTTTAGAGTTTAAAATTATCCAA 150 0 

Query 1501 GGGTCTAGGGTATACCCAAGGGTTTAGGGTTTAGGATTTAGGGTTTAGGGTTTAGAATTT 15 60 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 1501 GGGTCTAGGGTATACCCAAGGGTTTAGGGTTTAGGATTTAGGGTTTAGGGTTTAGAATTT 15 60 

Query 1561 AGGGTTTAGGGTTTAGAGTTTAAAATTATCCAAGGGTTTAGGGTATACCCAAGGGTTTAG 1620 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 15 61 AGGGTTTAGGGTTTAGAGTTTAAAATTATCCAAGGGTTTAGGGTATACCCAAGGGTTTAG 162 0 

Query 1621 GGTTTAGGATTTAGGGTTTAAGGTTTAGTGTTTTTTGACGATATTAAAAATAGTTTTCAA 1680 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 1621 GGTTTAGGATTTAGGGTTTAAGGTTTAGTGTTTTTTGACGATATTAAAAATAGTTTTCAA 1680 

Query 1681 AAATTCATTTTTTGTAACGGCTATTATTTTTTTTTTATATTTTATTTATTTTAAAAACAT 1740 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 1681 AAATTCATTTTTTGTAACGGCTATTATTTTTTTTTTATATTTTATTTATTTTAAAAACAT 1740 

Query 1741 AATATAACTTGACAATATTTTCTTTTCTTTTTAAAAAAAATATTAATTATGAAATACTTG 1800 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 1741 AATATAACTTGACAATATTTTCTTTTCTTTTTAAAAAAAATATTAATTATGAAATACTTG 1800 

Query 1801 ATTCCTATTGGTTGGGTGAACCTAAATGTTCACTCTAGGGGTGAACCTAAGGATAACTCT 18 60 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 1801 ATTCCTATTGGTTGGGTGAACCTAAATGTTCACTCTAGGGGTGAACCTAAGGATAACTCT 18 60 

Query 1861 ATTTTTTGGGGTGAAATAGCACTATAGCGGATATCTTTTTCAATAGATTATAAGCACGGC 1920 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I ! I I I I I I I 

Sbjct 1861 ATTTTTTGGGGTGAAATAGCACTATAGCGGATATCTTTTTCAATAGATTATAAGCACGGC 1920 

Query 1921 TCTACCTATGACTAATCAAGAACTTGGGATGATTGGAAATCTGCAGGTTGTACTCAATAT 1980 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 1921 TCTACCTATGACTAATCAAGAACTTGGGATGATTGGAAATCTGCAGGTTGTACTCAATAT 198 0 
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Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



GGGATTATATTGGTTCTAACAAGTAGATATGATCCTTGAAAATTAAAGTTATTAGATCAG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GGGATTATATTGGTTCTAACAAGTAGATATGATCCTTGAAAATTAAAGTTATTAGATCAG 

TTCATCGTGAAAGGTGTAGGGTTTGTCATTTTATTAACAAATTTGTCATTTCATTAACAA 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TTCATCGTGAAAGGTGTAGGGTTTGTCATTTTATTAACAAATTTGTCATTTCATTAACAA 

TTTTTGTCATTTTATAAACATGAAAATTATAACGAATGCACTTTGCTGCCAGATCCCAAT 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TTTTTGTCATTTTATAAACATGAAAATTATAACGAATGCACTTTGCTGCCAGATCCCAAT 



Query 2161 TTGTCATTTTATTTTTGGGAAAAAAATGTAGCATTTCGTGAGTGTTTCTATTTTTGGCAA 222 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 2161 TTGTCATTTTATTTTTGGGAAAAAAATGTAGCATTTCGTGAGTGTTTCTATTTTTGGCAA 222 0 



Query 2221 AAACAAAAAGTGTGAGATCAATTTTGACCAAAAAAAAATGTAAGATTCACGTAGGTTTCC 22 8 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 2221 AAACAAAAAGTGTGAGATCAATTTTGACCAAAAAAAAATGTAAGATTCACGTAGGTTTCC 22 8 0 

Query 2281 AAATTTATTAAATTTACCCAACTATATTAAAATTAAATGTAGACAAATTTGTTTTCCTGC 2340 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 22 81 AAATTTATTAAATTTACCCAACTATATTAAAATTAAATGTAGACAAATTTGTTTTCCTGC 234 0 

Query 2341 CATTTTGGCAAAAAATGAAGGATCTATGAAGGTTTCCAAGTTTATTAAATTTACTCAGAT 2400 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 2341 CATTTTGGCAAAAAATGAAGGATCTATGAAGGTTTCCAAGTTTATTAAATTTACTCAGAT 24 0 0 

Query 24 01 TTATGATAATTATCCATAAATTTACATAATTTTATGAATTATCATTTATTTGGGTAGATT 24 60 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 24 01 TTATGATAATTATCCATAAATTTACATAATTTTATGAATTATCATTTATTTGGGTAGATT 24 60 

Query 2461 TCATAAATATGAAAGTTTCTTTTATGAGTCAAAATGTATAATTTATTGGGTAACTTTCAT 2520 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 2461 TCATAAATATGAAAGTTTCTTTTATGAGTCAAAATGTATAATTTATTGGGTAACTTTCAT 2520 

Query 2521 AAATTTTAGAATTTACATCGATTTTATATTAATTCGTATAGATTTATGTTGACTTTATAT 2580 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 2521 AAATTTTAGAATTTACATCGATTTTATATTAATTCGTATAGATTTATGTTGACTTTATAT 2580 

Query 2581 ATGAAAAAATATGTATTATATTAAAAGTAGTTGCTCATATATGATTTTTAAATATTAAAT 2640 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 2581 ATGAAAAAATATGTATTATATTAAAAGTAGTTGCTCATATATGATTTTTAAATATTAAAT 2 64 0 

Query 2641 ATGATCCAAAAGTTTAATGAATAAAGAATGTTTATGGAATTTACAAAAGTTAGTTGTTAA 2700 

I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I ! I I I I I I I 

Sbjct 2 641 ATGATCCAAAAGTTTAATGAATAAAGAATGTTTATGGAATTTACAAAAGTTAGTTGTTAA 27 0 0 

Query 27 01 AAGTTAGTGGGAAAAAAATTATTTTTTATAGGCAAAGTGGATTTTGGGTCCCACGAAATT 27 60 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 27 01 AAGTTAGTGGGAAAAAAATTATTTTTTATAGGCAAAGTGGATTTTGGGTCCCACGAAATT 27 60 
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ACTTTTCCAACTTGCCAAGTTTAATAGGCAAAAAGGTTAAAAATGTCATAAATTTATTCT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ACTTTTCCAACTTGCCAAGTTTAATAGGCAAAAAGGTTAAAAATGTCATAAATTTATTCT 



Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



2 821 CTCTCTACTAGGTTGCCCAATTGCCTAATATAAACTTGAGGTGGCCTATTTTTCTAATTC 2 8 8 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

2 821 CTCTCTACTAGGTTGCCCAATTGCCTAATATAAACTTGAGGTGGCCTATTTTTCTAATTC 2 8 8 0 

2 8 81 AAACTTAAAAGTTGCCCTTTCCCCTAATTGACCCATAAAAGAATGAAAGACATTTTTCTT 2 94 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

2 8 81 AAACTTAAAAGTTGCCCTTTCCCCTAATTGACCCATAAAAGAATGAAAGACATTTTTCTT 2 94 0 

2 941 TTCCAAATTACAATCCCTAGATAATTTTATTTTGTAGGTGCATTCCATCGGTTATGATTA 30 0 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

2 941 TTCCAAATTACAATCCCTAGATAATTTTATTTTGTAGGTGCATTCCATCGGTTATGATTA 30 0 0 

30 01 CAGAATAGCTACGCTTCTCTATTGATTCTTATTGCGCCGTTGGTGACGTTTTCCATGGAA 30 60 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

30 01 CAGAATAGCTACGCTTCTCTATTGATTCTTATTGCGCCGTTGGTGACGTTTTCCATGGAA 30 60 

30 61 TCAAGTAGTGTTTTATCTCCTATCACTAACAACATATTCATAGATTTTGTTTATCACTTG 312 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

30 61 TCAAGTAGTGTTTTATCTCCTATCACTAACAACATATTCATAGATTTTGTTTATCACTTG 312 0 

3121 TTCTGTGTTCCTGATCATATACTTGACTCAGTTTCTGTGATTTCATCAAGTTTTTGAGAA 318 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

3121 TTCTGTGTTCCTGATCATATACTTGACTCAGTTTCTGTGATTTCATCAAGTTTTTGAGAA 318 0 

3181 CAGAAGAAGCAAAAAAGAAAACGAGCAGAGCTGCTCTTACAATGTTTTAACCGTGAGTGA 324 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

3181 CAGAAGAAGCAAAAAAGAAAACGAGCAGAGCTGCTCTTACAATGTTTTAACCGTGAGTGA 32 4 0 

32 41 TAAATTTATTTACATAAAAGTATTTTAAAAATAGATTTAATCAACCAATTTAATATATTA 330 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

32 41 TAAATTTATTTACATAAAAGTATTTTAAAAATAGATTTAATCAACCAATTTAATATATTA 330 0 

3301 TTTTATATTTAGTTCATTTTTTTTTGACATCTTTTATATTTAGTTTAGAACACCTCTATT 33 60 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

3301 TTTTATATTTAGTTCATTTTTTTTTGACATCTTTTATATTTAGTTTAGAACACCTCTATT 33 60 

33 61 TGAGTACAACATAGATTATAATGATAAATTTATAAAATAGCATAATTTTTTATTTTCATT 34 2 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

33 61 TGAGTACAACATAGATTATAATGATAAATTTATAAAATAGCATAATTTTTTATTTTCATT 34 2 0 

34 21 GTTTTATGATAAAATTCTAAATAACAATAATTATAATATTATTATATTACTAATTGCAAA 34 8 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I ! I I I I I I 

34 21 GTTTTATGATAAAATTCTAAATAACAATAATTATAATATTATTATATTACTAATTGCAAA 34 8 0 

34 81 AATTAATTAATACATTATTTTATAATAAATATTTAAAACGTTGGGTAGGATTTTGTTAGA 354 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

34 81 AATTAATTAATACATTATTTTATAATAAATATTTAAAACGTTGGGTAGGATTTTGTTAGA 354 0 
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Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



TTTTTTTCAACAAATTTTGTTATAGCTAAAATAAAATTCAAATGTATTGTTAAAATTGAT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TTTTTTTCAACAAATTTTGTTATAGCTAAAATAAAATTCAAATGTATTGTTAAAATTGAT 

TTTTTTTTTTTTTGATTATTAAGATTTAATATAAATAAACATATATGTCATATTAAATAT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TTTTTTTTTTTTTGATTATTAAGATTTAATATAAATAAACATATATGTCATATTAAATAT 

TTAACTAAGTGGTCCTAATCTTTGAACTAGGGGTGGGCGTTCGGGTACCTATTCGGGTTT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TTAACTAAGTGGTCCTAATCTTTGAACTAGGGGTGGGCGTTCGGGTACCTATTCGGGTTT 



Query 3721 CGGTTCGAGTCTATTCGGATTTCGGATTTTTGGGGTCAAAGATTTTAGCCCCATTCGGTT 3780 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 3721 CGGTTCGAGTCTATTCGGATTTCGGATTTTTGGGGTCAAAGATTTTAGCCCCATTCGGTT 3780 



Query 3781 ATTTCTAAATTACGGTTCGGGTTCGGTTCGGATCCTTGCGGATTCGGTTCGGGTTCGGAT 3840 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 3781 ATTTCTAAATTACGGTTCGGGTTCGGTTCGGATCCTTGCGGATTCGGTTCGGGTTCGGAT 3840 

Query 3841 AACCCGTTTAAATTATTTTCAAAATTTTAAAATTTCATTATATATTTTAAACTTTTCGAA 3 90 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 3841 AAC C C GT T T AAAT T AT T T T C AAAAT T T T AAAAT TTCATTATATATTT T AAAC T T T T C GAA 3 90 0 

Query 3 901 ATTTGTAAACAAAATAATATATTACATATAAATTTCAATAATATGTGTCGAAGTACCAAA 3 9 60 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 3 901 ATTTGTAAACAAAATAATATATTACATATAAATTTCAATAATATGTGTCGAAGTACCAAA 3 9 60 

Query 3 9 61 ACTTAACATGTAAATTGGTTTGATTTGGATATTTGGATAGAAAATCAATCATATTTTATA 4 02 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 3 9 61 ACTTAACATGTAAATTGGTTTGATTTGGATATTTGGATAGAAAATCAATCATATTTTATA 4 02 0 

Query 4021 TATTTTTGGTGTTTTGAGTATGCTTTAACTATTTATACATGTACTTTTTAATGTTTTTAT 4080 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 4021 TATTTTTGGTGTTTTGAGTATGCTTTAACTATTTATACATGTACTTTTTAATGTTTTTAT 4080 

Query 4081 ATATTTTCTAGTATTTTGAACAATTTAAAAGTATTATATATATTTTAGATGCTTTTTAAT 414 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 4081 ATATTTTCTAGTATTTTGAACAATTTAAAAGTATTATATATATTTTAGATGCTTTTTAAT 414 0 

Query 4141 ATATATTCAATCTAAAAATAGTTAAATATATATGTATATTAATCTATTTCGGATACATTC 42 0 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 4141 ATATATTCAATCTAAAAATAGTTAAATATATATGTATATTAATCTATTTCGGATACATTC 42 0 0 

Query 42 01 GGATATCCAAAATATTTTGGTTCGGATCGGGTTCGGTTTTGGTTCTTTAAATACCAAAAA 42 60 

I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I ! I I I I I I I 

Sbjct 42 01 GGATATCCAAAATATTTTGGTTCGGATCGGGTTCGGTTTTGGTTCTTTAAATACCAAAAA 42 60 

Query 4261 TTTAAACCTATTCGGATATTCAATTAATTTCGGTTCGGATTTGGTATTACTTTTGCAGAT 4320 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 4261 TTTAAACCTATTCGGATATTCAATTAATTTCGGTTCGGATTTGGTATTACTTTTGCAGAT 4320 



32 



Group 3 



Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



CGGATTCGGTTCGGTTCTTTGGATTCAGTTTTTTTGTCCAGCCCTACTCTGAACAGTAGA 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CGGATTCGGTTCGGTTCTTTGGATTCAGTTTTTTTGTCCAGCCCTACTCTGAACAGTAGA 

TAAAAAATAGAACCCTAAATTAATAGGTTAGATTTTGGTTAGGTCTTTCTAATTAGTATG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TAAAAAATAGAACCCTAAATTAATAGGTTAGATTTTGGTTAGGTCTTTCTAATTAGTATG 

GAGATTCTCGATTCCTTCTCATTGCAGTGTGGTATGTCCAACTCATTGTTTATGTACATA 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GAGATTCTCGATTCCTTCTCATTGCAGTGTGGTATGTCCAACTCATTGTTTATGTACATA 



Query 4501 TCCAATTTAGTTTTGAGTCAAATGTTTAGTTACTTAAGAGTTGAATGAAATAGGGGATGA 45 60 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 4501 TCCAATTTAGTTTTGAGTCAAATGTTTAGTTACTTAAGAGTTGAATGAAATAGGGGATGA 45 60 



Query 4561 TATTGATGGCCAAGGTTCTCCCAAAGTAAATAACTTTGTTTATATTTTAAGTTAGCTTAT 4620 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 4561 TATTGATGGCCAAGGTTCTCCCAAAGTAAATAACTTTGTTTATATTTTAAGTTAGCTTAT 4620 

Query 4621 AACATCAATAAAAATGTCATTAACTGGTTCAATAAAAATGTCATTAACTGGTTCCTCTAA 4680 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 4 621 AACATCAATAAAAATGTCATTAACTGGTTCAATAAAAATGTCATTAACTGGTTCCTCTAA 4 68 0 

Query 4 681 TATAATTATTTAACACACCTGGCTGTTGATAAATTTTTATGATCGTTTAATAATTTTAGA 474 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 4 681 TATAATTATTTAACACACCTGGCTGTTGATAAATTTTTATGATCGTTTAATAATTTTAGA 474 0 

Query 4741 AGTGGATAGTCTGTAAATGGTCTTTGATTGGTCGTCTTGATTTTTAAAAGTGGACTAAAC 4800 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 4741 AGTGGATAGTCTGTAAATGGTCTTTGATTGGTCGTCTTGATTTTTAAAAGTGGACTAAAC 4800 

Query 4801 AAGAAGGCTTAGTAATAAATACTGAACCGGAACTCTACTGGTTTCAATAGCTCGGTTTAT 4 8 60 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 4801 AAGAAGGCTTAGTAATAAATACTGAACCGGAACTCTACTGGTTTCAATAGCTCGGTTTAT 4 8 60 

Query 4861 CAATTTCTCTCGGCTCTGGGTTTAGTGAATCATGTGGCCCTGTGGGTTTAAACAAGGAAC 4920 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 4861 CAATTTCTCTCGGCTCTGGGTTTAGTGAATCATGTGGCCCTGTGGGTTTAAACAAGGAAC 4920 

Query 4921 TCAATCAATCAACTGGTGACAAATCTGAACCGGAAATTGTATAATTCAAACTGAACCGGT 4980 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 4 921 TCAATCAATCAACTGGTGACAAATCTGAACCGGAAATTGTATAATTCAAACTGAACCGGT 4 98 0 

Query 4 981 TCTTGTAAAACAAATGGAACCCGTTTGTACTTTATCTCTCGTTTATTTTCTCAGTCACGA 504 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 4 981 TCTTGTAAAACAAATGGAACCCGTTTGTACTTTATCTCTCGTTTATTTTCTCAGTCACGA 504 0 

Query 5041 GT T T T T T T T AGAGAT C GAC GAAGAACAAAATTTAGGCGAAAC AAAAAT AAAAT GT T GGC T 510 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 5041 GTTTTTTTTAGAGATCGACGAAGAACAAAATTTAGGCGAAACAAAAATAAAATGTTGGCT 510 0 
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Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



AGGGTTTGTGGATTCAAGTGTTCTTCTTCTCCTGCTGAGTCTGCGGCTAGATTGTTCTGT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AGGGTTTGTGGATTCAAGTGTTCTTCTTCTCCTGCTGAGTCTGCGGCTAGATTGTTCTGT 

ACGAGATCGATTCGTGATACTCTGGCCAAGGCAAGCGGAGAGAGTTGCGAAGCAGGTTTT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ACGAGATCGATTCGTGATACTCTGGCCAAGGCAAGCGGAGAGAGTTGCGAAGCAGGTTTT 

GGAGGAGAGAGTTTGAAGCTGCAAAGTGGGTTTCATGAAATCAAAGGTTTAGAGGATGCG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GGAGGAGAGAGTTTGAAGCTGCAAAGTGGGTTTCATGAAATCAAAGGTTTAGAGGATGCG 



Query 5281 ATTGATTTGTTCAGTGACATGCTTCGATCTCGTCCTTTACCTTCTGTGGTTGATTTCTGT 5340 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 5281 ATTGATTTGTTCAGTGACATGCTTCGATCTCGTCCTTTACCTTCTGTGGTTGATTTCTGT 5340 



Query 5341 AAATTGATGGGTGTGGTGGTGAGAATGGAACGCCCGGATCTTGTGATTTCTCTCTATCAG 54 0 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 5341 AAATTGATGGGTGTGGTGGTGAGAATGGAACGCCCGGATCTTGTGATTTCTCTCTATCAG 54 0 0 

Query 5401 AAGATGGAAAGGAAACAGATTCGATGTGATATATACAGCTTCAATATTCTGATAAAATGT 5460 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 54 01 AAGATGGAAAGGAAACAGATTCGATGTGATATATACAGCTTCAATATTCTGATAAAATGT 54 60 

Query 5461 TTCTGCAGCTGCTCTAAGCTCCCCTTTGCTTTGTCTACATTTGGTAAGATCACCAAGCTT 5520 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 5461 TTCTGCAGCTGCTCTAAGCTCCCCTTTGCTTTGTCTACATTTGGTAAGATCACCAAGCTT 5520 

Query 5521 GGACTCCACCCTGATGTTGTTACCTTCACCACCCTGCTCCATGGATTATGTGTGGAAGAT 5580 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 5521 GGACTCCACCCTGATGTTGTTACCTTCACCACCCTGCTCCATGGATTATGTGTGGAAGAT 5580 

Query 5581 AGGGTTTCTGAAGCCTTGGATTTTTTTCATCAAATGTTTGAAACGACATGTAGGCCCAAT 5640 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 5581 AGGGTTTCTGAAGCCTTGGATTTTTTTCATCAAATGTTTGAAACGACATGTAGGCCCAAT 5640 

Query 5 641 GTCGTAACCTTCACCACTTTGATGAACGGTCTTTGCCGCGAGGGTAGAATTGTCGAAGCC 57 0 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 5 641 GTCGTAACCTTCACCACTTTGATGAACGGTCTTTGCCGCGAGGGTAGAATTGTCGAAGCC 57 0 0 

Query 5701 GTAGCTCTGCTTGATCGGATGATGGAAGATGGTCTCCAGCCTACCCAGATTACTTATGGA 5760 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 5701 GTAGCTCTGCTTGATCGGATGATGGAAGATGGTCTCCAGCCTACCCAGATTACTTATGGA 5760 

Query 5761 ACAATCGTAGATGGGATGTGTAAGAAGGGAGATACTGTGTCTGCACTGAATCTGCTGAGG 5820 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I !! I I I I I I 

Sbjct 57 61 ACAATCGTAGATGGGATGTGTAAGAAGGGAGATACTGTGTCTGCACTGAATCTGCTGAGG 582 0 

Query 5821 AAGATGGAGGAGGTGAGCCACATCATACCCAATGTTGTAATCTATAGTGCAATCATTGAT 58 8 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 5821 AAGATGGAGGAGGTGAGCCACATCATACCCAATGTTGTAATCTATAGTGCAATCATTGAT 58 8 0 
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Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



AGCCTTTGTAAAGACGGACGTCATAGCGATGCACAAAATCTTTTCACTGAAATGCAAGAG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AGCCTTTGTAAAGACGGACGTCATAGCGATGCACAAAATCTTTTCACTGAAATGCAAGAG 

AAAGGAATCTTTCCCGATTTATTTACCTACAACAGTATGATAGTTGGTTTTTGTAGCTCT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AAAGGAATCTTTCCCGATTTATTTACCTACAACAGTATGATAGTTGGTTTTTGTAGCTCT 

GGTAGATGGAGCGACGCGGAGCAGTTGTTGCAAGAAATGTTAGAAAGGAAGATCAGCCCT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GGTAGATGGAGCGACGCGGAGCAGTTGTTGCAAGAAATGTTAGAAAGGAAGATCAGCCCT 



Query 60 61 GATGTTGTAACTTATAATGCTTTGATCAATGCATTTGTCAAGGAAGGCAAGTTCTTTGAG 612 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 60 61 GATGTTGTAACTTATAATGCTTTGATCAATGCATTTGTCAAGGAAGGCAAGTTCTTTGAG 612 0 



Query 6121 GCTGAAGAATTATACGATGAGATGCTTCCAAGGGGTATAATCCCTAATACAATCACATAT 618 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 6121 GCTGAAGAATTATACGATGAGATGCTTCCAAGGGGTATAATCCCTAATACAATCACATAT 618 0 

Query 6181 AGTTCAATGATCGATGGATTTTGCAAACAGAATCGTCTTGATGCTGCTGAGCACATGTTT 6240 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 6181 AGTTCAATGATCGATGGATTTTGCAAACAGAATCGTCTTGATGCTGCTGAGCACATGTTT 624 0 

Query 6241 TATTTGATGGCTACCAAGGGCTGCTCTCCCAACCTAATCACTTTCAATACTCTCATAGAC 6300 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 6241 TATTTGATGGCTACCAAGGGCTGCTCTCCCAACCTAATCACTTTCAATACTCTCATAGAC 6300 

Query 6301 GGATATTGTGGGGCTAAGAGGATAGATGATGGAATGGAACTTCTCCATGAGATGACTGAA 6360 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 6301 GGATATTGTGGGGCTAAGAGGATAGATGATGGAATGGAACTTCTCCATGAGATGACTGAA 63 60 

Query 6361 ACAGGATTAGTTGCTGACACAACTACTTACAACACTCTTATTCACGGGTTCTATCTGGTG 6420 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 6361 ACAGGATTAGTTGCTGACACAACTACTTACAACACTCTTATTCACGGGTTCTATCTGGTG 6420 

Query 6421 GGCGATCTTAATGCTGCTCTAGACCTTTTACAAGAGATGATCTCTAGTGGTTTGTGCCCT 6480 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 6421 GGCGATCTTAATGCTGCTCTAGACCTTTTACAAGAGATGATCTCTAGTGGTTTGTGCCCT 6480 

Query 64 81 GATATCGTTACTTGTGACACTTTGCTGGATGGTCTCTGCGATAATGGGAAACTAAAAGAT 654 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 64 81 GATATCGTTACTTGTGACACTTTGCTGGATGGTCTCTGCGATAATGGGAAACTAAAAGAT 654 0 

Query 6541 GCATTGGAAATGTTTAAGGTTATGCAGAAGAGTAAGAAGGATCTTGATGCTAGTCACCCC 6600 

I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I ! I I I I I I I 

Sbjct 6541 GCATTGGAAATGTTTAAGGTTATGCAGAAGAGTAAGAAGGATCTTGATGCTAGTCACCCC 6 60 0 

Query 6 601 TTCAATGGTGTGGAACCTGATGTTCAAACTTACAATATATTGATCAGCGGCTTGATCAAT 6 6 60 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 6 601 TTCAATGGTGTGGAACCTGATGTTCAAACTTACAATATATTGATCAGCGGCTTGATCAAT 6 6 60 
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GAAGGGAAGTTTTTAGAGGCCGAGGAATTATACGAGGAGATGCCCCACAGGGGTATAGTC 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GAAGGGAAGTTTTTAGAGGCCGAGGAATTATACGAGGAGATGCCCCACAGGGGTATAGTC 



Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



67 21 CCAGATACTATCACCTATAGCTCAATGATCGATGGATTATGCAAGCAGAGCCGCCTAGAT 67 8 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

67 21 CCAGATACTATCACCTATAGCTCAATGATCGATGGATTATGCAAGCAGAGCCGCCTAGAT 67 8 0 

67 81 GAGGCTACACAAATGTTTGATTCGATGGGTAGCAAGAGCTTCTCTCCAAACGTAGTGACC 684 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

67 81 GAGGCTACACAAATGTTTGATTCGATGGGTAGCAAGAGCTTCTCTCCAAACGTAGTGACC 684 0 

6841 TTTACTACACTCATTAATGGCTACTGTAAGGCAGGAAGGGTTGATGATGGGCTGGAGCTT 6 90 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

6841 TTTACTACACTCATTAATGGCTACTGTAAGGCAGGAAGGGTTGATGATGGGCTGGAGCTT 6 90 0 

6 901 TTCTGCGAGATGGGTCGAAGAGGGATAGTTGCTAACGCAATTACTTACATCACTTTGATT 6 9 60 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

6 901 TTCTGCGAGATGGGTCGAAGAGGGATAGTTGCTAACGCAATTACTTACATCACTTTGATT 6 9 60 

6 9 61 TGTGGTTTTCGTAAAGTGGGTAATATTAATGGGGCTCTAGACATTTTCCAGGAGATGATT 7 02 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

6 9 61 TGTGGTTTTCGTAAAGTGGGTAATATTAATGGGGCTCTAGACATTTTCCAGGAGATGATT 7 02 0 

7 021 TCAAGTGGTGTGTATCCTGATACCATTACCATCCGCAATATGCTGACTGGTTTATGGAGT 7 0 8 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

7 021 TCAAGTGGTGTGTATCCTGATACCATTACCATCCGCAATATGCTGACTGGTTTATGGAGT 7 0 8 0 

7 0 81 AAAGAGGAACTAAAAAGGGCAGTGGCAATGCTTGAGAAACTGCAGATGAGTATGGTATGT 714 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

7 0 81 AAAGAGGAACTAAAAAGGGCAGTGGCAATGCTTGAGAAACTGCAGATGAGTATGGTATGT 714 0 

7141 AAGTTTCTGTTCAGTCTATGTATTTTTTATATAAACAAGAATGTATACATTCTTTTGTGT 7 2 0 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

7141 AAGTTTCTGTTCAGTCTATGTATTTTTTATATAAACAAGAATGTATACATTCTTTTGTGT 7 2 0 0 

7 2 01 GTAGCTTCAGATTGATGATACACGTTCTGGAATTAACCATTGGTTTGGTTTTGCATTGTA 7 2 60 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

7 2 01 GTAGCTTCAGATTGATGATACACGTTCTGGAATTAACCATTGGTTTGGTTTTGCATTGTA 7 2 60 

7 2 61 GGATCTATCATTTGGGGGATGAATGATCAAAGATTTTCTTCTGTTTGCGCAGCAGAGCTT 7 32 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

7 2 61 GGATCTATCATTTGGGGGATGAATGATCAAAGATTTTCTTCTGTTTGCGCAGCAGAGCTT 7 32 0 

7 321 CAATGTCATTTTGTTTCTGCTGCTGCATGTATACCCTACTAATGTTTGATCAAATCGTTG 738 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

7 321 CAATGTCATTTTGTTTCTGCTGCTGCATGTATACCCTACTAATGTTTGATCAAATCGTTG 738 0 

7 381 AATAGAGTGATCATAGTGAAAAATTGTGTGGTTAGTAAGTTATTTTGCTGCTATTCTAAT 7 4 4 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

7 381 AATAGAGTGATCATAGTGAAAAATTGTGTGGTTAGTAAGTTATTTTGCTGCTATTCTAAT 7 4 4 0 
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Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



7 4 41 GACAGCCTTTTATGCGTCTATTGTCTGGGCTTAATAAATTTGACCATTTCCAATTAAATT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
7 4 41 GACAGCCTTTTATGCGTCTATTGTCTGGGCTTAATAAATTTGACCATTTCCAATTAAATT 

7 501 CCATACACTTGTTTCACGCAAGATTATTGGTCTGAACTAAAGAGGCACACCTTCCAGAAG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
7 501 CCATACACTTGTTTCACGCAAGATTATTGGTCTGAACTAAAGAGGCACACCTTCCAGAAG 

7 5 61 ATTTCAGGTGTTAAAAGATGTTTAGGTGTCTGCCCGTTCTGTAGCTGTCACCATGGTTAT 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
7 5 61 ATTTCAGGTGTTAAAAGATGTTTAGGTGTCTGCCCGTTCTGTAGCTGTCACCATGGTTAT 



Query 7621 CGTCAAGCTCGGTCTTCATGAGAGCTGATAGCTGTGATGCCATCTTCCTCCTCTTCTTCA 7680 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 7621 CGTCAAGCTCGGTCTTCATGAGAGCTGATAGCTGTGATGCCATCTTCCTCCTCTTCTTCA 7680 



Query 7681 TATTGGCTCTGTCCTGCCTTGTCTGCTCCCATGTGGGTTCAGGAGGAGATCATGTTCTTT 7740 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 7681 TATTGGCTCTGTCCTGCCTTGTCTGCTCCCATGTGGGTTCAGGAGGAGATCATGTTCTTT 7740 

Query 7741 TAATCTTGGTGGAAATGTTGTTGTCGCTTATGCTTCTCTGGTTCGCCTCTTGACTTGCTT 7800 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 7741 TAATCTTGGTGGAAATGTTGTTGTCGCTTATGCTTCTCTGGTTCGCCTCTTGACTTGCTT 7800 

Query 7801 AGCTTCATTCTTTATCTCCAAATTGCTATGAAATCAATTTACCATAAGTAGAATAAACTT 7 8 60 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 7801 AGCTTCATTCTTTATCTCCAAATTGCTATGAAATCAATTTACCATAAGTAGAATAAACTT 7 8 60 

Query 7861 GCAGATTCATTCTATTATTGCTTAAGCTTTTGTTAATCAACAAAGAAACCAGAGACGAGA 7920 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 7 8 61 GCAGATTCATTCTATTATTGCTTAAGCTTTTGTTAATCAACAAAGAAACCAGAGACGAGA 7 92 0 

Query 7921 AATACAAACTCTATAAGCTTCTCTTTTTTCTTTCTTGATAGTAAAACCGGTTAGAGAGTA 7980 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 7921 AATACAAACTCTATAAGCTTCTCTTTTTTCTTTCTTGATAGTAAAACCGGTTAGAGAGTA 7980 

Query 7 981 GAGATTGATCATATGAACTAAAAATCGATACTAAAACGGTTTGGCTCCGACTTATAAACC 8 04 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 7 981 GAGATTGATCATATGAACTAAAAATCGATACTAAAACGGTTTGGCTCCGACTTATAAACC 8 04 0 

Query 8 041 GGAACCCCACCGTTTTGCATCTCTCTCTCAAACATCACACAATGTCCAAGATGAAGAAGT 8100 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 8 041 GGAACCCCACCGTTTTGCATCTCTCTCTCAAACATCACACAATGTCCAAGATGAAGAAGT 8100 

Query 8101 ATTTGTGTTGTCATCTCTCTGGGTGAGGAGATGCAAATGTTATATTCTAATTGTTTTCAG 8160 

I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I ! ! I I I I I I 

Sbjct 8101 ATTTGTGTTGTCATCTCTCTGGGTGAGGAGATGCAAATGTTATATTCTAATTGTTTTCAG 8160 

Query 8161 TGCTTGGTCTAACTTTTTTAAGAGATTACTCCCAGTGGTTGGATCAAAGAAAGAGTCAAC 822 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 8161 TGCTTGGTCTAACTTTTTTAAGAGATTACTCCCAGTGGTTGGATCAAAGAAAGAGTCAAC 822 0 
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Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



ATTGCATTGTGTAAGGTGACGAAAACTGAGTTAAAGTAAGTGAGAACAATACTTCAATGC 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ATTGCATTGTGTAAGGTGACGAAAACTGAGTTAAAGTAAGTGAGAACAATACTTCAATGC 

TTTTCTTGTGACAACCTGTGTAATCATCGCATTTGAATATATATGTATATGATGCTTATG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TTTTCTTGTGACAACCTGTGTAATCATCGCATTTGAATATATATGTATATGATGCTTATG 

ATGAAGCTATGAGAATAGGCAAATAGGGTCTGTGTTATTTCCCTGCGATTCTAGATTCTG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ATGAAGCTATGAGAATAGGCAAATAGGGTCTGTGTTATTTCCCTGCGATTCTAGATTCTG 



Query 84 01 ATTTGTTTTTCCTTCTTAATATTTAGATTAGGTGGTCTTGCTTATCCTGTTTTAGTATTA 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j ct 84 01 ATTTGTTTTTCCTTCTTAATATTTAGATTAGGTGGTCTTGCTTATCCTGTTTTAGTATTA 

Query 84 61 GAGTCGGAGTTTTGGGGATGAATCATCCCGGATGATATATACAATTGTGTATTTTATGAA 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 84 61 GAGTCGGAGTTTTGGGGATGAATCATCCCGGATGATATATACAATTGTGTATTTTATGAA 



8280 
8280 
8340 
8340 
8400 
8400 
8460 
8460 
8520 
8520 



TTTCAGTTTTTAGTGGATAATGAACACGTTAAC 8553 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TTTCAGTTTTTAGTGGATAATGAACACGTTAAC 8553 



Score = 144 bits (75), Expect = 5e-30 
Identities = 180/225 (80%), Gaps = 3/225 (1%) 
Strand=Plus /Minus 



Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



1619 AGGGTTTAGGATTTAGGGTTTAAGGTTTAGTGTTTT-TTGACGATATTAAAAATAGTTTT 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II 
1321 AGGGTTTAGGATTTAGAGTTTAGAGTTTAGTGTTTTGTTGACGAAATTAAAATCTTTTTA 

167 8 CAAAAATTCATTTTTTGTAACGGCTATTATTTTTTTTTTATATTTTATTTATTTTAAAAA 

III I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I 

12 61 AAAAATCTTTTTTTTTGCATATATTATTATTTTTATTTTTTAATATTTTTATTTTAAAAA 



1738 CATAATATAACTTGACAATATTTTCIIIICIIITTAAAAAAAATATTAATTATGAAATAC 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I III I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I 
12 01 TGTAATATAACTCGACAATATTTTGTTTACTTTTT-TAAAAGATATCAACTGTGAAATGA 

17 98 TTGATTCCTATTGGTTGGGTGAACCTAAATGTTCACTCTAGGGGT 1842 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II III I I I I I I I I I I I 
1142 GTGATTTCTATTGGTT-GGTGAACCTTAAGGTTTACTCTAGGGGT 10 99 



1677 
1262 
1737 
1202 
1797 
1143 



Score = 144 bits (75), Expect = 5e-30 
Identities = 180/225 (80%), Gaps = 3/225 (1%) 
Strand=Plus /Minus 
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Query 1099 ACCCCTAGAGTAAACCTTAAGGTTCACC-AACCAATAGAAATCACTCATTTCACAGTTGA 1157 

I I I I I I I I I I III II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II 

Sbjct 1842 ACCCCTAGAGTGAACATTTAGGTTCACCCAACCAATAGGAATCAAGTATTTCATAATTAA 17 83 

Query 1158 TATCTTTTA-AAAAAGTAAACAAAATATTGTCGAGTTATATTACATTTTTAAAATAAAAA 1216 

II I I I I I I I I I I III I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 17 82 TATTTTTTTTAAAAAGAAAAGAAAATATTGTCAAGTTATATTATGTTTTTAAAATAAATA 1723 

Query 1217 TATTAAAAAATAAAAATAATAATATATGCAAAAAAAAAGATTTTTTAAAAAGATTTTAAT 127 6 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I III I I I I I I 

Sbjct 1722 AAATATAAAAAAAAAATAATAGCCGTTACAAAAAATGAATTTTTGAAAACTATTTTTAAT 16 63 

Query 1277 TTCGTCAACAAAACACTAAACTCTAAACTCTAAATCCTAAACCCT 1321 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 1662 ATCGTCAA-AAAACACTAAACCTTAAACCCTAAATCCTAAACCCT 1619 



Score = 64.1 bits (33), Expect = le-05 
Identities = 45/51 (88%), Gaps = 0/51 (0%) 
Strand=Plus /Minus 

Query 1431 GTTTATGATTTATCCAAGGGTTTAGGGTTTAGAATTTAGGGTTTAGGGTTT 14 81 

Mill I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 1337 GTTTAGTATTTATCCAAGGGTTTAGGATTTAGAGTTTAGAGTTTAGTGTTT 12 87 



Score = 64.1 bits (33), Expect = le-05 
Identities = 45/51 (88%), Gaps = 0/51 (0%) 
Strand=Plus /Minus 

Query 1287 AAACACTAAACTCTAAACTCTAAATCCTAAACCCTTGGATAAATACTAAAC 1337 

III I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 14 81 AAACCCTAAACCCTAAATTCTAAACCCTAAACCCTTGGATAAATCATAAAC 1431 



Score = 46.8 bits (24), Expect = 1.7 
Identities = 44/54 (81%), Gaps = 0/54 (0%) 
Strand=Plus /Minus 

Query 1500 AGGGTCTAGGGTATACCCAAGGGTTTAGGGTTTAGGATTTAGGGTTTAGGGTTT 1553 

I I I I III I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I III 
Sbjct 1340 AGGGTTTAGTATTTATCCAAGGGTTTAGGATTTAGAGTTTAGAGTTTAGTGTTT 1287 



Score = 46.8 bits (24), Expect = 1.7 
Identities = 28/30 (93%), Gaps = 0/30 (0%) 
Strand=Plus /Minus 
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Group 3 

Query 152 6 AGGGTTTAGGATTTAGGGTTTAGGGTTTAG 1555 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 1321 AGGGTTTAGGATTTAGAGTTTAGAGTTTAG 1292 



Score = 46.8 bits (24), Expect = 1.7 
Identities = 44/54 (81%), Gaps = 0/54 (0%) 
Strand=Plus/Minus 

Query 1287 AAACACTAAACTCTAAACTCTAAATCCTAAACCCTTGGATAAATACTAAACCCT 1340 

III I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I III I I I I I 
Sbjct 1553 AAACCCTAAACCCTAAATCCTAAACCCTAAACCCTTGGGTATACCCTAGACCCT 1500 



Score = 46.8 bits (24), Expect = 1.7 
Identities = 28/30 (93%), Gaps = 0/30 (0%) 
Strand=Plus /Minus 

Query 12 92 CTAAACTCTAAACTCTAAATCCTAAACCCT 1321 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 1555 CTAAACCCTAAACCCTAAATCCTAAACCCT 1526 



• SEQ 2 from 54-05A application (10/613,053) against SEQ 2 from JP 2001-128008 

Score = 3930 bits (2044), Expect = 0.0 
Identities = 2044/2044 (100%), Gaps = 0/2044 (0%) 
Strand=Plus/Plus 

Query 1 ATGTTGGCTAGGGTTTGTGGATTCAAGTGTTCTTCTTCTCCTGCTGAGTCTGCGGCTAGA 60 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 250 ATGTTGGCTAGGGTTTGTGGATTCAAGTGTTCTTCTTCTCCTGCTGAGTCTGCGGCTAGA 30 9 

Query 61 TTGTTCTGTACGAGATCGATTCGTGATACTCTGGCCAAGGCAAGCGGAGAGAGTTGCGAA 12 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 310 TTGTTCTGTACGAGATCGATTCGTGATACTCTGGCCAAGGCAAGCGGAGAGAGTTGCGAA 369 

Query 121 GCAGGTTTTGGAGGAGAGAGTTTGAAGCTGCAAAGTGGGTTTCATGAAATCAAAGGTTTA 180 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 37 0 GCAGGTTTTGGAGGAGAGAGTTTGAAGCTGCAAAGTGGGTTTCATGAAATCAAAGGTTTA 42 9 

Query 181 GAGGATGCGATTGATTTGTTCAGTGACATGCTTCGATCTCGTCCTTTACCTTCTGTGGTT 240 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 430 GAGGATGCGATTGATTTGTTCAGTGACATGCTTCGATCTCGTCCTTTACCTTCTGTGGTT 489 

Query 241 GATTTCTGTAAATTGATGGGTGTGGTGGTGAGAATGGAACGCCCGGATCTTGTGATTTCT 30 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 4 90 GATTTCTGTAAATTGATGGGTGTGGTGGTGAGAATGGAACGCCCGGATCTTGTGATTTCT 54 9 
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Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



CTCTATCAGAAGATGGAAAGGAAACAGATTCGATGTGATATATACAGCTTCAATATTCTG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CTCTATCAGAAGATGGAAAGGAAACAGATTCGATGTGATATATACAGCTTCAATATTCTG 

ATAAAATGTTTCTGCAGCTGCTCTAAGCTCCCCTTTGCTTTGTCTACATTTGGTAAGATC 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ATAAAATGTTTCTGCAGCTGCTCTAAGCTCCCCTTTGCTTTGTCTACATTTGGTAAGATC 

ACCAAGCTTGGACTCCACCCTGATGTTGTTACCTTCACCACCCTGCTCCATGGATTATGT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ACCAAGCTTGGACTCCACCCTGATGTTGTTACCTTCACCACCCTGCTCCATGGATTATGT 



Query 481 GTGGAAGATAGGGTTTCTGAAGCCTTGGATTTTTTTCATCAAATGTTTGAAACGACATGT 54 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 730 GTGGAAGATAGGGTTTCTGAAGCCTTGGATTTTTTTCATCAAATGTTTGAAACGACATGT 78 9 



Query 541 AGGCCCAATGTCGTAACCTTCACCACTTTGATGAACGGTCTTTGCCGCGAGGGTAGAATT 600 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 7 90 AGGCCCAATGTCGTAACCTTCACCACTTTGATGAACGGTCTTTGCCGCGAGGGTAGAATT 84 9 

Query 601 GTCGAAGCCGTAGCTCTGCTTGATCGGATGATGGAAGATGGTCTCCAGCCTACCCAGATT 6 60 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 850 GTCGAAGCCGTAGCTCTGCTTGATCGGATGATGGAAGATGGTCTCCAGCCTACCCAGATT 90 9 

Query 6 61 ACTTATGGAACAATCGTAGATGGGATGTGTAAGAAGGGAGATACTGTGTCTGCACTGAAT 72 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 910 ACTTATGGAACAATCGTAGATGGGATGTGTAAGAAGGGAGATACTGTGTCTGCACTGAAT 969 

Query 721 CTGCTGAGGAAGATGGAGGAGGTGAGCCACATCATACCCAATGTTGTAATCTATAGTGCA 780 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 97 0 CTGCTGAGGAAGATGGAGGAGGTGAGCCACATCATACCCAATGTTGTAATCTATAGTGCA 102 9 

Query 781 ATCATTGATAGCCTTTGTAAAGACGGACGTCATAGCGATGCACAAAATCTTTTCACTGAA 84 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 1030 ATCATTGATAGCCTTTGTAAAGACGGACGTCATAGCGATGCACAAAATCTTTTCACTGAA 108 9 

Query 841 ATGCAAGAGAAAGGAATCTTTCCCGATTTATTTACCTACAACAGTATGATAGTTGGTTTT 90 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 10 90 ATGCAAGAGAAAGGAATCTTTCCCGATTTATTTACCTACAACAGTATGATAGTTGGTTTT 114 9 

Query 901 TGTAGCTCTGGTAGATGGAGCGACGCGGAGCAGTTGTTGCAAGAAATGTTAGAAAGGAAG 9 60 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 1150 TGTAGCTCTGGTAGATGGAGCGACGCGGAGCAGTTGTTGCAAGAAATGTTAGAAAGGAAG 12 0 9 

Query 9 61 ATCAGCCCTGATGTTGTAACTTATAATGCTTTGATCAATGCATTTGTCAAGGAAGGCAAG 102 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 1210 ATCAGCCCTGATGTTGTAACTTATAATGCTTTGATCAATGCATTTGTCAAGGAAGGCAAG 12 6 9 

Query 1021 TTCTTTGAGGCTGAAGAATTATACGATGAGATGCTTCCAAGGGGTATAATCCCTAATACA 1080 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 127 0 TTCTTTGAGGCTGAAGAATTATACGATGAGATGCTTCCAAGGGGTATAATCCCTAATACA 132 9 
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Group 3 



Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



ATCACATATAGTTCAATGATCGATGGATTTTGCAAACAGAATCGTCTTGATGCTGCTGAG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ATCACATATAGTTCAATGATCGATGGATTTTGCAAACAGAATCGTCTTGATGCTGCTGAG 

CACATGTTTTATTTGATGGCTACCAAGGGCTGCTCTCCCAACCTAATCACTTTCAATACT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CACATGTTTTATTTGATGGCTACCAAGGGCTGCTCTCCCAACCTAATCACTTTCAATACT 

CTCATAGACGGATATTGTGGGGCTAAGAGGATAGATGATGGAATGGAACTTCTCCATGAG 
I I I I I I I I I I M II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CTCATAGACGGATATTGTGGGGCTAAGAGGATAGATGATGGAATGGAACTTCTCCATGAG 



Query 1261 ATGACTGAAACAGGATTAGTTGCTGACACAACTACTTACAACACTCTTATTCACGGGTTC 1320 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 1510 ATGACTGAAACAGGATTAGTTGCTGACACAACTACTTACAACACTCTTATTCACGGGTTC 15 6 9 



Query 1321 TATCTGGTGGGCGATCTTAATGCTGCTCTAGACCTTTTACAAGAGATGATCTCTAGTGGT 1380 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 1570 TATCTGGTGGGCGATCTTAATGCTGCTCTAGACCTTTTACAAGAGATGATCTCTAGTGGT 1629 

Query 1381 TTGTGCCCTGATATCGTTACTTGTGACACTTTGCTGGATGGTCTCTGCGATAATGGGAAA 1440 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 1630 TTGTGCCCTGATATCGTTACTTGTGACACTTTGCTGGATGGTCTCTGCGATAATGGGAAA 168 9 

Query 1441 CTAAAAGATGCATTGGAAATGTTTAAGGTTATGCAGAAGAGTAAGAAGGATCTTGATGCT 150 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 16 90 CTAAAAGATGCATTGGAAATGTTTAAGGTTATGCAGAAGAGTAAGAAGGATCTTGATGCT 174 9 

Query 1501 AGTCACCCCTTCAATGGTGTGGAACCTGATGTTCAAACTTACAATATATTGATCAGCGGC 15 60 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 1750 AGTCACCCCTTCAATGGTGTGGAACCTGATGTTCAAACTTACAATATATTGATCAGCGGC 180 9 

Query 1561 TTGATCAATGAAGGGAAGTTTTTAGAGGCCGAGGAATTATACGAGGAGATGCCCCACAGG 1620 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 1810 TTGATCAATGAAGGGAAGTTTTTAGAGGCCGAGGAATTATACGAGGAGATGCCCCACAGG 18 69 

Query 1621 GGTATAGTCCCAGATACTATCACCTATAGCTCAATGATCGATGGATTATGCAAGCAGAGC 1680 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 1870 GGTATAGTCCCAGATACTATCACCTATAGCTCAATGATCGATGGATTATGCAAGCAGAGC 1929 

Query 1681 CGCCTAGATGAGGCTACACAAATGTTTGATTCGATGGGTAGCAAGAGCTTCTCTCCAAAC 174 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 1930 CGCCTAGATGAGGCTACACAAATGTTTGATTCGATGGGTAGCAAGAGCTTCTCTCCAAAC 198 9 

Query 1741 GTAGTGACCTTTACTACACTCATTAATGGCTACTGTAAGGCAGGAAGGGTTGATGATGGG 1800 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 19 90 GTAGTGACCTTTACTACACTCATTAATGGCTACTGTAAGGCAGGAAGGGTTGATGATGGG 2 04 9 

Query 1801 CTGGAGCTTTTCTGCGAGATGGGTCGAAGAGGGATAGTTGCTAACGCAATTACTTACATC 18 60 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 2 050 CTGGAGCTTTTCTGCGAGATGGGTCGAAGAGGGATAGTTGCTAACGCAATTACTTACATC 210 9 
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Query 18 61 ACTTTGATTTGTGGTTTTCGTAAAGTGGGTAATATTAATGGGGCTCTAGACATTTTCCAG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j ct 2110 ACTTTGATTTGTGGTTTTCGTAAAGTGGGTAATATTAATGGGGCTCTAGACATTTTCCAG 

Query 1921 GAGATGATTTCAAGTGGTGTGTATCCTGATACCATTACCATCCGCAATATGCTGACTGGT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 2170 GAGATGATTTCAAGTGGTGTGTATCCTGATACCATTACCATCCGCAATATGCTGACTGGT 

Query 1981 TTATGGAGTAAAGAGGAACTAAAAAGGGCAGTGGCAATGCTTGAGAAACTGCAGATGAGT 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbj ct 2230 TTATGGAGTAAAGAGGAACTAAAAAGGGCAGTGGCAATGCTTGAGAAACTGCAGATGAGT 

Query 2041 ATGG 2044 

I I 

Sbjct 2290 ATGG 2293 



• SEQ 2 from 54-05A application (10/613,053) against SEQ 2 from JP 2001-202082 



Score = 3930 bits (2044), Expect = 0.0 
Identities = 2044/2044 (100%), Gaps = 0/2044 (0%) 
Strand=Plus/Plus 



Query 1 

Sbjct 250 

Query 61 

Sbjct 310 

Query 121 

Sbjct 370 

Query 181 

Sbjct 430 

Query 241 

Sbjct 490 

Query 301 

Sbjct 550 

Query 361 

Sbjct 610 



ATGTTGGCTAGGGTTTGTGGATTCAAGTGTTCTTCTTCTCCTGCTGAGTCTGCGGCTAGA 60 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ATGTTGGCTAGGGTTTGTGGATTCAAGTGTTCTTCTTCTCCTGCTGAGTCTGCGGCTAGA 30 9 

TTGTTCTGTACGAGATCGATTCGTGATACTCTGGCCAAGGCAAGCGGAGAGAGTTGCGAA 12 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

TTGTTCTGTACGAGATCGATTCGTGATACTCTGGCCAAGGCAAGCGGAGAGAGTTGCGAA 3 6 9 

GCAGGTTTTGGAGGAGAGAGTTTGAAGCTGCAAAGTGGGTTTCATGAAATCAAAGGTTTA 18 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

GCAGGTTTTGGAGGAGAGAGTTTGAAGCTGCAAAGTGGGTTTCATGAAATCAAAGGTTTA 4 2 9 

GAGGATGCGATTGATTTGTTCAGTGACATGCTTCGATCTCGTCCTTTACCTTCTGTGGTT 24 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

GAGGATGCGATTGATTTGTTCAGTGACATGCTTCGATCTCGTCCTTTACCTTCTGTGGTT 4 8 9 

GATTTCTGTAAATTGATGGGTGTGGTGGTGAGAATGGAACGCCCGGATCTTGTGATTTCT 30 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I ! I I I I I I I I 

GATTTCTGTAAATTGATGGGTGTGGTGGTGAGAATGGAACGCCCGGATCTTGTGATTTCT 54 9 

CTCTATCAGAAGATGGAAAGGAAACAGATTCGATGTGATATATACAGCTTCAATATTCTG 3 60 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CTCTATCAGAAGATGGAAAGGAAACAGATTCGATGTGATATATACAGCTTCAATATTCTG 60 9 

ATAAAATGTTTCTGCAGCTGCTCTAAGCTCCCCTTTGCTTTGTCTACATTTGGTAAGATC 4 2 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ATAAAATGTTTCTGCAGCTGCTCTAAGCTCCCCTTTGCTTTGTCTACATTTGGTAAGATC 6 6 9 
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Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



ACCAAGCTTGGACTCCACCCTGATGTTGTTACCTTCACCACCCTGCTCCATGGATTATGT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ACCAAGCTTGGACTCCACCCTGATGTTGTTACCTTCACCACCCTGCTCCATGGATTATGT 

GTGGAAGATAGGGTTTCTGAAGCCTTGGATTTTTTTCATCAAATGTTTGAAACGACATGT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GTGGAAGATAGGGTTTCTGAAGCCTTGGATTTTTTTCATCAAATGTTTGAAACGACATGT 

AGGCCCAATGTCGTAACCTTCACCACTTTGATGAACGGTCTTTGCCGCGAGGGTAGAATT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AGGCCCAATGTCGTAACCTTCACCACTTTGATGAACGGTCTTTGCCGCGAGGGTAGAATT 



Query 601 GTCGAAGCCGTAGCTCTGCTTGATCGGATGATGGAAGATGGTCTCCAGCCTACCCAGATT 660 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 850 GTCGAAGCCGTAGCTCTGCTTGATCGGATGATGGAAGATGGTCTCCAGCCTACCCAGATT 90 9 



Query 6 61 ACTTATGGAACAATCGTAGATGGGATGTGTAAGAAGGGAGATACTGTGTCTGCACTGAAT 72 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 910 ACTTATGGAACAATCGTAGATGGGATGTGTAAGAAGGGAGATACTGTGTCTGCACTGAAT 969 

Query 721 CTGCTGAGGAAGATGGAGGAGGTGAGCCACATCATACCCAATGTTGTAATCTATAGTGCA 780 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 97 0 CTGCTGAGGAAGATGGAGGAGGTGAGCCACATCATACCCAATGTTGTAATCTATAGTGCA 102 9 

Query 781 ATCATTGATAGCCTTTGTAAAGACGGACGTCATAGCGATGCACAAAATCTTTTCACTGAA 84 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 1030 ATCATTGATAGCCTTTGTAAAGACGGACGTCATAGCGATGCACAAAATCTTTTCACTGAA 108 9 

Query 841 ATGCAAGAGAAAGGAATCTTTCCCGATTTATTTACCTACAACAGTATGATAGTTGGTTTT 90 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 10 90 ATGCAAGAGAAAGGAATCTTTCCCGATTTATTTACCTACAACAGTATGATAGTTGGTTTT 114 9 

Query 901 TGTAGCTCTGGTAGATGGAGCGACGCGGAGCAGTTGTTGCAAGAAATGTTAGAAAGGAAG 9 60 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 1150 TGTAGCTCTGGTAGATGGAGCGACGCGGAGCAGTTGTTGCAAGAAATGTTAGAAAGGAAG 12 0 9 

Query 9 61 ATCAGCCCTGATGTTGTAACTTATAATGCTTTGATCAATGCATTTGTCAAGGAAGGCAAG 102 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 1210 ATCAGCCCTGATGTTGTAACTTATAATGCTTTGATCAATGCATTTGTCAAGGAAGGCAAG 12 6 9 

Query 1021 TTCTTTGAGGCTGAAGAATTATACGATGAGATGCTTCCAAGGGGTATAATCCCTAATACA 1080 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 1270 TTCTTTGAGGCTGAAGAATTATACGATGAGATGCTTCCAAGGGGTATAATCCCTAATACA 1329 

Query 1081 ATCACATATAGTTCAATGATCGATGGATTTTGCAAACAGAATCGTCTTGATGCTGCTGAG 114 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I 

Sbjct 1330 ATCACATATAGTTCAATGATCGATGGATTTTGCAAACAGAATCGTCTTGATGCTGCTGAG 138 9 

Query 1141 CACATGTTTTATTTGATGGCTACCAAGGGCTGCTCTCCCAACCTAATCACTTTCAATACT 1200 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 1390 CACATGTTTTATTTGATGGCTACCAAGGGCTGCTCTCCCAACCTAATCACTTTCAATACT 1449 
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Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



CTCATAGACGGATATTGTGGGGCTAAGAGGATAGATGATGGAATGGAACTTCTCCATGAG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CTCATAGACGGATATTGTGGGGCTAAGAGGATAGATGATGGAATGGAACTTCTCCATGAG 

ATGACTGAAACAGGATTAGTTGCTGACACAACTACTTACAACACTCTTATTCACGGGTTC 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ATGACTGAAACAGGATTAGTTGCTGACACAACTACTTACAACACTCTTATTCACGGGTTC 

TATCTGGTGGGCGATCTTAATGCTGCTCTAGACCTTTTACAAGAGATGATCTCTAGTGGT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TATCTGGTGGGCGATCTTAATGCTGCTCTAGACCTTTTACAAGAGATGATCTCTAGTGGT 



Query 1381 TTGTGCCCTGATATCGTTACTTGTGACACTTTGCTGGATGGTCTCTGCGATAATGGGAAA 1440 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 1630 TTGTGCCCTGATATCGTTACTTGTGACACTTTGCTGGATGGTCTCTGCGATAATGGGAAA 168 9 



Query 1441 CTAAAAGATGCATTGGAAATGTTTAAGGTTATGCAGAAGAGTAAGAAGGATCTTGATGCT 150 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 16 90 CTAAAAGATGCATTGGAAATGTTTAAGGTTATGCAGAAGAGTAAGAAGGATCTTGATGCT 174 9 

Query 1501 AGTCACCCCTTCAATGGTGTGGAACCTGATGTTCAAACTTACAATATATTGATCAGCGGC 15 60 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 1750 AGTCACCCCTTCAATGGTGTGGAACCTGATGTTCAAACTTACAATATATTGATCAGCGGC 180 9 

Query 1561 TTGATCAATGAAGGGAAGTTTTTAGAGGCCGAGGAATTATACGAGGAGATGCCCCACAGG 1620 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 1810 TTGATCAATGAAGGGAAGTTTTTAGAGGCCGAGGAATTATACGAGGAGATGCCCCACAGG 18 69 

Query 1621 GGTATAGTCCCAGATACTATCACCTATAGCTCAATGATCGATGGATTATGCAAGCAGAGC 1680 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 187 0 GGTATAGTCCCAGATACTATCACCTATAGCTCAATGATCGATGGATTATGCAAGCAGAGC 192 9 

Query 1681 CGCCTAGATGAGGCTACACAAATGTTTGATTCGATGGGTAGCAAGAGCTTCTCTCCAAAC 174 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 1930 CGCCTAGATGAGGCTACACAAATGTTTGATTCGATGGGTAGCAAGAGCTTCTCTCCAAAC 198 9 

Query 1741 GTAGTGACCTTTACTACACTCATTAATGGCTACTGTAAGGCAGGAAGGGTTGATGATGGG 1800 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 19 90 GTAGTGACCTTTACTACACTCATTAATGGCTACTGTAAGGCAGGAAGGGTTGATGATGGG 2 04 9 

Query 1801 CTGGAGCTTTTCTGCGAGATGGGTCGAAGAGGGATAGTTGCTAACGCAATTACTTACATC 18 60 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 2 050 CTGGAGCTTTTCTGCGAGATGGGTCGAAGAGGGATAGTTGCTAACGCAATTACTTACATC 210 9 

Query 1861 ACTTTGATTTGTGGTTTTCGTAAAGTGGGTAATATTAATGGGGCTCTAGACATTTTCCAG 1920 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I 

Sbjct 2110 ACTTTGATTTGTGGTTTTCGTAAAGTGGGTAATATTAATGGGGCTCTAGACATTTTCCAG 2169 

Query 1921 GAGATGATTTCAAGTGGTGTGTATCCTGATACCATTACCATCCGCAATATGCTGACTGGT 1980 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 217 0 GAGATGATTTCAAGTGGTGTGTATCCTGATACCATTACCATCCGCAATATGCTGACTGGT 222 9 
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Query 1981 TTATGGAGTAAAGAGGAACTAAAAAGGGCAGTGGCAATGCTTGAGAAACTGCAGATGAGT 2 04 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 2230 TTATGGAGTAAAGAGGAACTAAAAAGGGCAGTGGCAATGCTTGAGAAACTGCAGATGAGT 22 8 9 

Query 2041 ATGG 2044 

I I 

Sbjct 2290 ATGG 2293 



• SEQ 2 from 54-05A application (10/613,053) against SEQ 2 from JP 2002-020083 

Score = 3969 bits (2064), Expect = 0.0 
Identities = 2064/2064 (100%), Gaps = 0/2064 (0%) 
Strand=Plus/Plus 



Query 1 

Sbjct 1 

Query 61 

Sbjct 61 

Query 121 

Sbjct 121 

Query 181 

Sbjct 181 

Query 241 

Sbjct 241 

Query 301 

Sbjct 301 

Query 361 

Sbjct 361 

Query 421 

Sbjct 421 

Query 481 

Sbjct 481 



ATGTTGGCTAGGGTTTGTGGATTCAAGTGTTCTTCTTCTCCTGCTGAGTCTGCGGCTAGA 60 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ATGTTGGCTAGGGTTTGTGGATTCAAGTGTTCTTCTTCTCCTGCTGAGTCTGCGGCTAGA 60 

TTGTTCTGTACGAGATCGATTCGTGATACTCTGGCCAAGGCAAGCGGAGAGAGTTGCGAA 12 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

TTGTTCTGTACGAGATCGATTCGTGATACTCTGGCCAAGGCAAGCGGAGAGAGTTGCGAA 12 0 

GCAGGTTTTGGAGGAGAGAGTTTGAAGCTGCAAAGTGGGTTTCATGAAATCAAAGGTTTA 18 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

GCAGGTTTTGGAGGAGAGAGTTTGAAGCTGCAAAGTGGGTTTCATGAAATCAAAGGTTTA 18 0 

GAGGATGCGATTGATTTGTTCAGTGACATGCTTCGATCTCGTCCTTTACCTTCTGTGGTT 24 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

GAGGATGCGATTGATTTGTTCAGTGACATGCTTCGATCTCGTCCTTTACCTTCTGTGGTT 24 0 

GATTTCTGTAAATTGATGGGTGTGGTGGTGAGAATGGAACGCCCGGATCTTGTGATTTCT 30 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

GATTTCTGTAAATTGATGGGTGTGGTGGTGAGAATGGAACGCCCGGATCTTGTGATTTCT 30 0 

CTCTATCAGAAGATGGAAAGGAAACAGATTCGATGTGATATATACAGCTTCAATATTCTG 3 60 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CTCTATCAGAAGATGGAAAGGAAACAGATTCGATGTGATATATACAGCTTCAATATTCTG 3 60 

ATAAAATGTTTCTGCAGCTGCTCTAAGCTCCCCTTTGCTTTGTCTACATTTGGTAAGATC 4 2 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ATAAAATGTTTCTGCAGCTGCTCTAAGCTCCCCTTTGCTTTGTCTACATTTGGTAAGATC 4 2 0 

ACCAAGCTTGGACTCCACCCTGATGTTGTTACCTTCACCACCCTGCTCCATGGATTATGT 4 8 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ACCAAGCTTGGACTCCACCCTGATGTTGTTACCTTCACCACCCTGCTCCATGGATTATGT 4 8 0 

GTGGAAGATAGGGTTTCTGAAGCCTTGGATTTTTTTCATCAAATGTTTGAAACGACATGT 54 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

GTGGAAGATAGGGTTTCTGAAGCCTTGGATTTTTTTCATCAAATGTTTGAAACGACATGT 54 0 
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AGGCCCAATGTCGTAACCTTCACCACTTTGATGAACGGTCTTTGCCGCGAGGGTAGAATT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AGGCCCAATGTCGTAACCTTCACCACTTTGATGAACGGTCTTTGCCGCGAGGGTAGAATT 



Query 601 GTCGAAGCCGTAGCTCTGCTTGATCGGATGATGGAAGATGGTCTCCAGCCTACCCAGATT 6 60 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 601 GTCGAAGCCGTAGCTCTGCTTGATCGGATGATGGAAGATGGTCTCCAGCCTACCCAGATT 6 60 

Query 6 61 ACTTATGGAACAATCGTAGATGGGATGTGTAAGAAGGGAGATACTGTGTCTGCACTGAAT 72 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 6 61 ACTTATGGAACAATCGTAGATGGGATGTGTAAGAAGGGAGATACTGTGTCTGCACTGAAT 72 0 

Query 721 CTGCTGAGGAAGATGGAGGAGGTGAGCCACATCATACCCAATGTTGTAATCTATAGTGCA 780 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 721 CTGCTGAGGAAGATGGAGGAGGTGAGCCACATCATACCCAATGTTGTAATCTATAGTGCA 780 

Query 781 ATCATTGATAGCCTTTGTAAAGACGGACGTCATAGCGATGCACAAAATCTTTTCACTGAA 84 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 781 ATCATTGATAGCCTTTGTAAAGACGGACGTCATAGCGATGCACAAAATCTTTTCACTGAA 84 0 

Query 841 ATGCAAGAGAAAGGAATCTTTCCCGATTTATTTACCTACAACAGTATGATAGTTGGTTTT 90 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 841 ATGCAAGAGAAAGGAATCTTTCCCGATTTATTTACCTACAACAGTATGATAGTTGGTTTT 90 0 

Query 901 TGTAGCTCTGGTAGATGGAGCGACGCGGAGCAGTTGTTGCAAGAAATGTTAGAAAGGAAG 9 60 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 901 TGTAGCTCTGGTAGATGGAGCGACGCGGAGCAGTTGTTGCAAGAAATGTTAGAAAGGAAG 9 60 

Query 9 61 ATCAGCCCTGATGTTGTAACTTATAATGCTTTGATCAATGCATTTGTCAAGGAAGGCAAG 102 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 9 61 ATCAGCCCTGATGTTGTAACTTATAATGCTTTGATCAATGCATTTGTCAAGGAAGGCAAG 102 0 

Query 1021 TTCTTTGAGGCTGAAGAATTATACGATGAGATGCTTCCAAGGGGTATAATCCCTAATACA 1080 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 1021 TTCTTTGAGGCTGAAGAATTATACGATGAGATGCTTCCAAGGGGTATAATCCCTAATACA 1080 

Query 1081 ATCACATATAGTTCAATGATCGATGGATTTTGCAAACAGAATCGTCTTGATGCTGCTGAG 114 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 1081 ATCACATATAGTTCAATGATCGATGGATTTTGCAAACAGAATCGTCTTGATGCTGCTGAG 114 0 

Query 1141 CACATGTTTTATTTGATGGCTACCAAGGGCTGCTCTCCCAACCTAATCACTTTCAATACT 1200 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 1141 CACATGTTTTATTTGATGGCTACCAAGGGCTGCTCTCCCAACCTAATCACTTTCAATACT 12 0 0 

Query 12 01 CTCATAGACGGATATTGTGGGGCTAAGAGGATAGATGATGGAATGGAACTTCTCCATGAG 12 60 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I 

Sbjct 12 01 CTCATAGACGGATATTGTGGGGCTAAGAGGATAGATGATGGAATGGAACTTCTCCATGAG 12 60 

Query 1261 ATGACTGAAACAGGATTAGTTGCTGACACAACTACTTACAACACTCTTATTCACGGGTTC 1320 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 1261 ATGACTGAAACAGGATTAGTTGCTGACACAACTACTTACAACACTCTTATTCACGGGTTC 1320 
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TATCTGGTGGGCGATCTTAATGCTGCTCTAGACCTTTTACAAGAGATGATCTCTAGTGGT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TATCTGGTGGGCGATCTTAATGCTGCTCTAGACCTTTTACAAGAGATGATCTCTAGTGGT 



Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



1381 TTGTGCCCTGATATCGTTACTTGTGACACTTTGCTGGATGGTCTCTGCGATAATGGGAAA 14 4 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

1381 TTGTGCCCTGATATCGTTACTTGTGACACTTTGCTGGATGGTCTCTGCGATAATGGGAAA 14 4 0 

14 41 CTAAAAGATGCATTGGAAATGTTTAAGGTTATGCAGAAGAGTAAGAAGGATCTTGATGCT 150 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

14 41 CTAAAAGATGCATTGGAAATGTTTAAGGTTATGCAGAAGAGTAAGAAGGATCTTGATGCT 150 0 



1501 
1501 
1561 
1561 
1621 
1621 
1681 
1681 
1741 
1741 
1801 
1801 
1861 
1861 
1921 
1921 
1981 
1981 
2041 
2041 



AGTCACCCCTTCAATGGTGTGGAACCTGATGTTCAAACTTACAATATATTGATCAGCGGC 15 60 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

AGTCACCCCTTCAATGGTGTGGAACCTGATGTTCAAACTTACAATATATTGATCAGCGGC 15 60 

TTGATCAATGAAGGGAAGTTTTTAGAGGCCGAGGAATTATACGAGGAGATGCCCCACAGG 162 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

TTGATCAATGAAGGGAAGTTTTTAGAGGCCGAGGAATTATACGAGGAGATGCCCCACAGG 162 0 

GGTATAGTCCCAGATACTATCACCTATAGCTCAATGATCGATGGATTATGCAAGCAGAGC 168 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

GGTATAGTCCCAGATACTATCACCTATAGCTCAATGATCGATGGATTATGCAAGCAGAGC 168 0 

CGCCTAGATGAGGCTACACAAATGTTTGATTCGATGGGTAGCAAGAGCTTCTCTCCAAAC 174 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CGCCTAGATGAGGCTACACAAATGTTTGATTCGATGGGTAGCAAGAGCTTCTCTCCAAAC 174 0 

GTAGTGACCTTTACTACACTCATTAATGGCTACTGTAAGGCAGGAAGGGTTGATGATGGG 18 0 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

GTAGTGACCTTTACTACACTCATTAATGGCTACTGTAAGGCAGGAAGGGTTGATGATGGG 18 0 0 

CTGGAGCTTTTCTGCGAGATGGGTCGAAGAGGGATAGTTGCTAACGCAATTACTTACATC 18 60 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CTGGAGCTTTTCTGCGAGATGGGTCGAAGAGGGATAGTTGCTAACGCAATTACTTACATC 18 60 

ACTTTGATTTGTGGTTTTCGTAAAGTGGGTAATATTAATGGGGCTCTAGACATTTTCCAG 192 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ACTTTGATTTGTGGTTTTCGTAAAGTGGGTAATATTAATGGGGCTCTAGACATTTTCCAG 192 0 

GAGATGATTTCAAGTGGTGTGTATCCTGATACCATTACCATCCGCAATATGCTGACTGGT 198 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

GAGATGATTTCAAGTGGTGTGTATCCTGATACCATTACCATCCGCAATATGCTGACTGGT 198 0 

TTATGGAGTAAAGAGGAACTAAAAAGGGCAGTGGCAATGCTTGAGAAACTGCAGATGAGT 2 04 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

TTATGGAGTAAAGAGGAACTAAAAAGGGCAGTGGCAATGCTTGAGAAACTGCAGATGAGT 2 04 0 

ATGGATCTATCATTTGGGGGATGA 2064 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ATGGATCTATCATTTGGGGGATGA 2 0 64 
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• SEQ 3 from 54-05A application (10/613,053) against SEQ 3 from JP 2001-128008 

Score = 1368 bits (3541), Expect = 0.0 
Identities = 681/681 (100%), Positives = 681/681 (100%), Gaps = 0/681 (0%) 

Query 1 MLARVCGFKCSSSPAESAARLFCTRSIRDTLAKASGESCEAGFGGESLKLQSGFHEIKGL 60 

MLARVCGFKCSSSPAESAARLFCTRSIRDTLAKASGESCEAGFGGESLKLQSGFHEIKGL 

Sbjct 84 MLARVCGFKCSSSPAESAARLFCTRSIRDTLAKASGESCEAGFGGESLKLQSGFHEIKGL 143 

Query 61 EDAIDLFSDMLRSRPLPSVVDFCKLMGVVVRMERPDLVISLYQKMERKQIRCDIYSFNIL 120 

EDAIDLFSDMLRSRPLPSVVDFCKLMGVVVRMERPDLVISLYQKMERKQIRCDIYSFNIL 

Sbjct 144 EDAIDLFSDMLRSRPLPSVVDFCKLMGVVVRMERPDLVISLYQKMERKQIRCDIYSFNIL 203 

Query 121 IKCFCSCSKLPFALSTFGKITKLGLHPDVVTFTTLLHGLCVEDRVSEALDFFHQMFETTC 180 

IKCFCSCSKLPFALSTFGKITKLGLHPDVVTFTTLLHGLCVEDRVSEALDFFHQMFETTC 

Sbjct 204 IKCFCSCSKLPFALSTFGKITKLGLHPDVVTFTTLLHGLCVEDRVSEALDFFHQMFETTC 263 

Query 181 RPNVVTFTTLMNGLCREGRIVEAVALLDRMMEDGLQPTQITYGTIVDGMCKKGDTVSALN 24 0 

RPNVVTFTTLMNGLCREGRIVEAVALLDRMMEDGLQPTQITYGTIVDGMCKKGDTVSALN 

Sbjct 2 64 RPNVVTFTTLMNGLCREGRIVEAVALLDRMMEDGLQPTQITYGTIVDGMCKKGDTVSALN 323 

Query 241 LLRKMEEVSHI IPNVVIYSAIIDSLCKDGRHSDAQNLFTEMQEKGIFPDLFTYNSMIVGF 30 0 

LLRKMEEVSHI IPNVVIYSAI IDSLCKDGRHSDAQNLFTEMQEKGIFPDLFTYNSMIVGF 

Sbjct 324 LLRKMEEVSHI IPNVVIYSAI IDSLCKDGRHSDAQNLFTEMQEKGIFPDLFTYNSMIVGF 383 

Query 301 CSS GRWS DAEQLLQEMLERKI S PDVVTYNALINAFVKEGKFFEAEELYDEMLPRG 1 1 PNT 360 

CSSGRWSDAEQLLQEMLERKISPDVVTYNALINAFVKEGKFFEAEELYDEMLPRGI IPNT 

Sbjct 384 CSSGRWSDAEQLLQEMLERKISPDVVTYNALINAFVKEGKFFEAEELYDEMLPRGI IPNT 443 

Query 361 ITYSSMIDGFCKQNRLDAAEHMFYLMATKGCSPNLITFNTLIDGYCGAKRIDDGMELLHE 420 

ITYSSMIDGFCKQNRLDAAEHMFYLMATKGCSPNLITFNTLIDGYCGAKRIDDGMELLHE 

Sbjct 444 ITYSSMIDGFCKQNRLDAAEHMFYLMATKGCSPNLITFNTLIDGYCGAKRIDDGMELLHE 503 

Query 421 MTETGLVADTTTYNTLIHGFYLVGDLNAALDLLQEMISSGLCPDIVTCDTLLDGLCDNGK 480 

MTETGLVADTTTYNTLIHGFYLVGDLNAALDLLQEMISSGLCPDIVTCDTLLDGLCDNGK 

Sbjct 504 MTETGLVADTTTYNTLIHGFYLVGDLNAALDLLQEMISSGLCPDIVTCDTLLDGLCDNGK 563 

Query 481 LKDALEMFKVMQKSKKDLDASHPFNGVEPDVQTYNILISGLINEGKFLEAEELYEEMPHR 54 0 

LKDALEMFKVMQKSKKDLDASHPFNGVEPDVQTYNILISGLINEGKFLEAEELYEEMPHR 

Sbjct 564 LKDALEMFKVMQKSKKDLDASHPFNGVEPDVQTYNILISGLINEGKFLEAEELYEEMPHR 623 

Query 541 GIVPDTITYSSMIDGLCKQSRLDEATQMFDSMGSKSFSPNVVTFTTLINGYCKAGRVDDG 600 

GIVPDTITYSSMIDGLCKQSRLDEATQMFDSMGSKSFSPNVVTFTTLINGYCKAGRVDDG 

Sbjct 624 GIVPDTITYSSMIDGLCKQSRLDEATQMFDSMGSKSFSPNVVTFTTLINGYCKAGRVDDG 683 

Query 601 LELFCEMGRRGIVANAITYITLICGFRKVGNINGALDIFQEMISSGVYPDTITIRNMLTG 660 

LELFCEMGRRGIVANAITYITLICGFRKVGNINGALDIFQEMISSGVYPDTITIRNMLTG 

Sbjct 684 LELFCEMGRRGIVANAITYITLICGFRKVGNINGALDIFQEMISSGVYPDTITIRNMLTG 743 
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Query 6 61 LWSKEELKRAVAMLEKLQMSM 681 

LWSKEELKRAVAMLEKLQMSM 
Sbjct 744 LWSKEELKRAVAMLEKLQMSM 7 64 



• SEQ 3 from 54-05A application (10/613,053) against SEQ 3 from JP 2001-202082 

Score = 1368 bits (3541), Expect = 0.0 
Identities = 681/681 (100%), Positives = 681/681 (100%), Gaps = 0/681 (0%) 

Query 1 MLARVCGFKCSSSPAESAARLFCTRSIRDTLAKASGESCEAGFGGESLKLQSGFHEIKGL 60 

MLARVCGFKCSSSPAESAARLFCTRSIRDTLAKASGESCEAGFGGESLKLQSGFHEIKGL 

Sbjct 84 MLARVCGFKCSSSPAESAARLFCTRSIRDTLAKASGESCEAGFGGESLKLQSGFHEIKGL 143 

Query 61 EDAIDLFSDMLRSRPLPSVVDFCKLMGVVVRMERPDLVISLYQKMERKQIRCDIYSFNIL 120 

EDAIDLFSDMLRSRPLPSVVDFCKLMGVVVRMERPDLVISLYQKMERKQIRCDIYSFNIL 

Sbjct 144 EDAIDLFSDMLRSRPLPSVVDFCKLMGVVVRMERPDLVISLYQKMERKQIRCDIYSFNIL 203 

Query 121 IKCFCSCSKLPFALSTFGKITKLGLHPDVVTFTTLLHGLCVEDRVSEALDFFHQMFETTC 180 

IKCFCSCSKLPFALSTFGKITKLGLHPDVVTFTTLLHGLCVEDRVSEALDFFHQMFETTC 

Sbjct 204 IKCFCSCSKLPFALSTFGKITKLGLHPDVVTFTTLLHGLCVEDRVSEALDFFHQMFETTC 263 

Query 181 RPNVVTFTTLMNGLCREGRIVEAVALLDRMMEDGLQPTQITYGTIVDGMCKKGDTVSALN 24 0 

RPNVVTFTTLMNGLCREGRIVEAVALLDRMMEDGLQPTQITYGTIVDGMCKKGDTVSALN 

Sbjct 2 64 RPNVVTFTTLMNGLCREGRIVEAVALLDRMMEDGLQPTQITYGTIVDGMCKKGDTVSALN 323 

Query 241 LLRKMEEVSHI IPNVVIYSAI IDSLCKDGRHSDAQNLFTEMQEKGIFPDLFTYNSMIVGF 300 

LLRKMEEVSHI IPNVVIYSAI IDSLCKDGRHSDAQNLFTEMQEKGIFPDLFTYNSMIVGF 

Sbjct 324 LLRKMEEVSHI IPNVVIYSAI I DSLCKDGRHSDAQNLFTEMQEKGIFPDLFTYNSMIVGF 383 

Query 301 CSSGRWSDAEQLLQEMLERKISPDVVTYNALINAFVKEGKFFEAEELYDEMLPRGI IPNT 360 

CSSGRWSDAEQLLQEMLERKISPDVVTYNALINAFVKEGKFFEAEELYDEMLPRGI IPNT 

Sbjct 384 CSSGRWSDAEQLLQEMLERKISPDVVTYNALINAFVKEGKFFEAEELYDEMLPRGI IPNT 443 

Query 361 ITYSSMIDGFCKQNRLDAAEHMFYLMATKGCSPNLIIFNTLIDGYCGAKRIDDGMELLHE 420 

ITYSSMIDGFCKQNRLDAAEHMFYLMATKGCSPNLITFNTLIDGYCGAKRIDDGMELLHE 

Sbjct 444 ITYSSMIDGFCKQNRLDAAEHMFYLMATKGCSPNLITFNTLIDGYCGAKRIDDGMELLHE 503 

Query 421 MTETGLVADTTTYNTLIHGFYLVGDLNAALDLLQEMISSGLCPDIVTCDTLLDGLCDNGK 480 

MTETGLVADTTTYNTLIHGFYLVGDLNAALDLLQEMISSGLCPDIVTCDTLLDGLCDNGK 

Sbjct 504 MTETGLVADTTTYNTLIHGFYLVGDLNAALDLLQEMISSGLCPDIVTCDTLLDGLCDNGK 563 

Query 481 LKDALEMFKVMQKSKKDLDASHPFNGVEPDVQTYNILISGLINEGKFLEAEELYEEMPHR 54 0 

LKDALEMFKVMQKSKKDLDASHPFNGVEPDVQTYNILISGLINEGKFLEAEELYEEMPHR 

Sbjct 564 LKDALEMFKVMQKSKKDLDASHPFNGVEPDVQTYNILISGLINEGKFLEAEELYEEMPHR 623 

Query 541 GIVPDTITYSSMIDGLCKQSRLDEATQMFDSMGSKSFSPNVVTFTTLINGYCKAGRVDDG 600 

GIVPDTITYSSMIDGLCKQSRLDEATQMFDSMGSKSFSPNVVTFTTLINGYCKAGRVDDG 

Sbjct 624 GIVPDTITYSSMIDGLCKQSRLDEATQMFDSMGSKSFSPNVVTFTTLINGYCKAGRVDDG 683 
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Group 3 

Query 601 LELFCEMGRRGIVANAITYITLICGFRKVGNINGALDIFQEMISSGVYPDTITIRNMLTG 660 

LELFCEMGRRGIVANAITYITLICGFRKVGNINGALDIFQEMISSGVYPDTITIRNMLTG 
Sbjct 684 LELFCEMGRRGIVANAITYITLICGFRKVGNINGALDIFQEMISSGVYPDTITIRNMLTG 743 

Query 6 61 LWSKEELKRAVAMLEKLQMSM 681 

LWSKEELKRAVAMLEKLQMSM 
Sbjct 744 LWSKEELKRAVAMLEKLQMSM 7 64 



• SEQ 3 from 54-05A application (10/613,053) against SEQ 3 from JP 2002-020083 

Score = 1380 bits (3573), Expect = 0.0 
Identities = 687/687 (100%), Positives = 687/687 (100%), Gaps = 0/687 (0%) 

Query 1 MLARVCGFKCSSSPAESAARLFCTRSIRDTLAKASGESCEAGFGGESLKLQSGFHEIKGL 60 

MLARVCGFKCSSSPAESAARLFCTRSIRDTLAKASGESCEAGFGGESLKLQSGFHEIKGL 

Sbjct 1 MLARVCGFKCSSSPAESAARLFCTRSIRDTLAKASGESCEAGFGGESLKLQSGFHEIKGL 60 

Query 61 EDAIDLFSDMLRSRPLPS VVDFCKLMGVVVRMERPDLVISLYQKMERKQIRCDIYSFNIL 120 

EDAIDLFSDMLRSRPLPSVVDFCKLMGVVVRMERPDLVISLYQKMERKQIRCDIYSFNIL 

Sbjct 61 EDAIDLFSDMLRSRPLPSVVDFCKLMGVVVRMERPDLVISLYQKMERKQIRCDIYSFNIL 120 

Query 121 IKCFCSCSKLPFALSTFGKITKLGLHPDVVTFTTLLHGLCVEDRVSEALDFFHQMFETTC 180 

IKCFCSCSKLPFALSTFGKITKLGLHPDVVTFTTLLHGLCVEDRVSEALDFFHQMFETTC 

Sbjct 121 IKCFCSCSKLPFALSTFGKITKLGLHPDVVTFTTLLHGLCVEDRVSEALDFFHQMFETTC 180 

Query 181 RPNVVTFTTLMNGLCREGRIVEAVALLDRMMEDGLQPTQITYGTIVDGMCKKGDTVSALN 24 0 

RPNVVTFTTLMNGLCREGRIVEAVALLDRMMEDGLQPTQITYGTIVDGMCKKGDTVSALN 

Sbjct 181 RPNVVTFTTLMNGLCREGRIVEAVALLDRMMEDGLQPTQITYGTIVDGMCKKGDTVSALN 240 

Query 241 LLRKMEEVSHI IPNVVIYSAI IDSLCKDGRHSDAQNLFTEMQEKGIFPDLFTYNSMIVGF 300 

LLRKMEEVSHI IPNVVIYSAI IDSLCKDGRHSDAQNLFTEMQEKGIFPDLFTYNSMIVGF 

Sbjct 241 LLRKMEEVSHI IPNVVIYSAI IDS LCKDGRHSDAQNLFTEMQEKG I FPDLFTYNSMIVGF 300 

Query 301 CSSGRWSDAEQLLQEMLERKISPDVVTYNALINAFVKEGKFFEAEELYDEMLPRGI IPNT 360 

CSSGRWSDAEQLLQEMLERKISPDVVTYNALINAFVKEGKFFEAEELYDEMLPRGI IPNT 

Sbjct 301 CSSGRWSDAEQLLQEMLERKISPDVVTYNALINAFVKEGKFFEAEELYDEMLPRGI IPNT 360 

Query 361 ITYSSMIDGFCKQNRLDAAEHMFYLMATKGCSPNLITFNTLIDGYCGAKRIDDGMELLHE 420 

ITYSSMIDGFCKQNRLDAAEHMFYLMATKGCSPNLITFNTLIDGYCGAKRIDDGMELLHE 

Sbjct 361 ITYSSMIDGFCKQNRLDAAEHMFYLMATKGCSPNLITFNTLIDGYCGAKRIDDGMELLHE 420 

Query 421 MTETGLVADTTTYNTLIHGFYLVGDLNAALDLLQEMISSGLCPDIVTCDTLLDGLCDNGK 480 

MTETGLVADTTTYNTLIHGFYLVGDLNAALDLLQEMISSGLCPDIVTCDTLLDGLCDNGK 

Sbjct 421 MTETGLVADTTTYNTLIHGFYLVGDLNAALDLLQEMISSGLCPDIVTCDTLLDGLCDNGK 480 

Query 481 LKDALEMFKVMQKSKKDLDASHPFNGVEPDVQTYNILISGLINEGKFLEAEELYEEMPHR 54 0 

LKDALEMFKVMQKSKKDLDASHPFNGVEPDVQTYNILISGLINEGKFLEAEELYEEMPHR 

Sbjct 481 LKDALEMFKVMQKSKKDLDASHPFNGVEPDVQTYNILISGLINEGKFLEAEELYEEMPHR 54 0 
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Group 3 



Query 541 GIVPDTITYSSMIDGLCKQSRLDEATQMFDSMGSKSFSPNVVTFTTLINGYCKAGRVDDG 600 

GIVPDTITYSSMIDGLCKQSRLDEATQMFDSMGSKSFSPNVVTFTTLINGYCKAGRVDDG 
Sbjct 541 GIVPDTITYSSMIDGLCKQSRLDEATQMFDSMGSKSFSPNVVTFTTLINGYCKAGRVDDG 600 

Query 601 LELFCEMGRRGIVANAITYITLICGFRKVGNINGALDIFQEMISSGVYPDTITIRNMLTG 660 

LELFCEMGRRGIVANAITYITLICGFRKVGNINGALDIFQEMISSGVYPDTITIRNMLTG 
Sbjct 601 LELFCEMGRRGIVANAITYITLICGFRKVGNINGALDIFQEMISSGVYPDTITIRNMLTG 660 

Query 661 LWSKEELKRAVAMLEKLQMSMDLSFGG 687 

LWSKEELKRAVAMLEKLQMSMDLSFGG 
Sbjct 661 LWSKEELKRAVAMLEKLQMSMDLSFGG 687 
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